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Coxiella burnetii es el agente etiológico de la fiebre Q, zoonosis que presenta una 
distribución mundial y cuyo principal reservorio y fuente de infección para el hombre son 
los rumiantes domésticos. En estos, la principal consecuencia de la infección es el aborto, 
especialmente en el caso de pequeños rumiantes, estando más asociada a problemas de 
fertilidad en el bovino. Tradicionalmente se ha considerado que la fiebre Q tenía un 
impacto menor en la producción animal dada su frecuente presentación en forma de 
infecciones inaparentes. Sin embargo, a lo largo de los años ha quedado demostrada la 
capacidad de esta enfermedad para producir importantes brotes clínicos en rumiantes, y 
de hecho actualmente se considera una de las principales causas de aborto infeccioso en 
rumiantes domésticos. Los animales infectados excretan un elevado número de bacterias 
en el momento del parto o del aborto, que contaminan el ambiente y pueden dar lugar a 
nuevas infecciones de individuos susceptibles. La baja dosis infectiva de C. burnetii, su 
gran resistencia ambiental y su capacidad para desplazarse largas distancias con el viento 
la convierten en un patógeno altamente contagioso y cuya transmisión puede llegar a ser 
difícil de controlar. La transmisión al hombre se produce principalmente por vía aerógena 
a través de la inhalación de aerosoles contaminados.  
Si bien en humanos la fiebre Q también se caracteriza por dar lugar a un alto porcentaje 
de infecciones inaparentes (en torno al 60% de los casos), la complicación de 
determinadas formas clínicas de la enfermedad puede llegar a producir la muerte. 
Además, su carácter crónico también puede dar lugar a cuadros clínicos altamente 
invalidantes. Todo ello, junto con el incremento del número de casos comunicados en la 
última década, tanto esporádicos como incluidos en amplios brotes que han llegado a 
afectar a miles de personas (normalmente asociados a rumiantes domésticos), ha puesto 
de manifiesto las importantes consecuencias que esta enfermedad tradicionalmente 
desatendida puede llegar a tener en salud pública.  
Por todo ello, en los últimos años se ha incrementado el interés por el estudio de los 
distintos aspectos de esta enfermedad, promoviéndose la investigación y la vigilancia de 
la misma por parte de administraciones públicas y diversos organismos internacionales. 
Sin embargo, a pesar de que actualmente la fiebre Q es una enfermedad de declaración 
obligatoria tanto en animales como en el hombre en un gran número de países, no está 
sometida a planes de monitorización oficiales en la mayoría de ellos. Esto hace que la 
situación de la enfermedad en rumiantes domésticos no se conozca con precisión en 





siguen existiendo aún aspectos de su epidemiología que no están plenamente 
caracterizados.  
En el caso de España, existen regiones endémicas como el País Vasco o Canarias en las 
que se han detectado numerosos casos e incluso brotes humanos en las últimas décadas, 
que han propiciado el estudio de la fiebre Q en los rumiantes domésticos en las mismas. 
Sin embargo, en muchas otras zonas del país la información sobre la situación de la 
cabaña ganadera respecto a esta enfermedad es escasa o incluso inexistente, a pesar de 
que se han detectado casos humanos en todo el territorio español. En este contexto, el 
presente trabajo tiene como objetivo determinar la situación epidemiológica de la fiebre Q 
en rumiantes domésticos en la zona de la meseta central - en concreto las comunidades 
autónomas de Castilla y León y Madrid - región de alta producción ganadera, pero en la 
que la información disponible sobre la enfermedad es prácticamente inexistente. 
Para ello, se han llevado a cabo tres estudios recogidos en la presente tesis: el estudio 1 
se realizó en ganado ovino de Castilla y León entre los años 2009 y 2012, el estudio 2 en 
ganado bovino de la Comunidad de Madrid en 2009 y el estudio 3 en pequeños rumiantes 
de la Comunidad de Madrid en 2011. 
En el estudio 1 los ovinos a incluir en el trabajo se seleccionaron entre aquellos 
muestreados en el marco del Procedimiento Integral de Investigación Epidemiológica de 
Tularemia y otras Zoonosis Asociadas a Roedores Silvestres y Lagomorfos de la 
Comunidad Autónoma de Castilla y León. En los estudios 2 y 3 los animales a incluir en 
el estudio se seleccionaron de entre aquellos muestreados en el marco de las campañas 
de saneamiento ganadero de los Planes Nacionales de Erradicación de la Brucelosis 
Bovina en el caso del estudio 2 y de la de los Pequeños Rumiantes en el caso del estudio 
3.  
En los tres estudios, la muestra de elección para la determinación del grado de exposición 
a C. burnetii fue el suero. Dichas muestras de suero fueron analizadas mediante el empleo 
de un kit ELISA comercial, cuyos resultados permitieron estimar los niveles de 
seroprevalencia en las especies seleccionadas en sus correspondientes regiones de 
estudio. Por otro lado, también se recogió información referente a las características de 
los animales muestreados (estudios 2 y 3) así como respecto a las explotaciones 
(estudios 1, 2 y 3) y a los municipios (estudio 1) de origen de los mismos, además de la 
localización geográfica de estos (municipios en el caso del estudio 1 y explotaciones en 





Los resultados de los tres trabajos demostraron una amplia distribución del patógeno en 
las especies de rumiantes domésticos de las áreas en estudio. Así, en el estudio 1 se 
observaron unas prevalencias de rebaño mayores del 50% y del 10% a nivel individual 
durante 2009-2012, si bien se observó un aumento particularmente notable en 2012, con 
un 76% de prevalencia de rebaño y un 21% individual.  
En los estudios 2 y 3, las prevalencias de rebaño estimadas fueron del 30% en bovino y 
del 47% en explotaciones de pequeños rumiantes. Las prevalencias individuales fueron 
del 7% en bovino, 14% en ovino y 22% en caprino, sugiriendo un grado mayor de 
exposición a C. burnetii en pequeños rumiantes que en bovino.  
Los resultados serológicos obtenidos, junto con la información geográfica recogida 
sirvieron para evaluar la distribución espacial de la fiebre Q en ganado ovino de Castilla y 
León (estudio 1) y de ganado bovino (estudio 2), ovino y caprino (estudio 3) de la 
Comunidad de Madrid, así como para la determinación de patrones de agregación 
espacial tanto a nivel global como local en cada caso, mediante el empleo de herramientas 
de geoprocesamiento en GIS (Geographic Information System).  
En el estudio 1 se observó que los resultados de explotaciones y animales positivos a 
nivel de municipio presentaban una agregación espacial tanto local como global en los 
cuatro años de estudio, de modo que los municipios vecinos a un municipio clasificado 
como positivo presentaban una probabilidad mayor de ser positivos (hasta el cuarto nivel 
de vecindad). Asimismo, se identificó un cluster de alta incidencia en cada año de estudio 
localizado siempre en la misma zona, en la región occidental del estudio, si bien, con base 
en la información disponible en el estudio, no pudieron determinarse los factores 
asociados a la aparición de dichas áreas de alta incidencia. 
En el caso de los resultados en la Comunidad de Madrid, el patrón espacial observado 
fue menos evidente que en Castilla y León, observándose únicamente una asociación 
espacial global de las explotaciones positivas hasta el primer nivel de vecindad en el caso 
de los rebaños de bovino, pero no así en los de pequeños rumiantes. Tampoco se 
detectaron evidencias de agrupamientos locales al analizar toda la población de bovino o 
pequeños rumiantes en estudio.  Este hecho podría relacionarse con el alto porcentaje de 
explotaciones positivas distribuidas en toda la comunidad autónoma de forma 
homogénea, lo dificultaría la identificación de ningún patrón espacial, al estar la 





Los resultados serológicos obtenidos junto con la información recogida referente a las 
características de los animales, explotaciones y municipios en estudio se emplearon para 
llevar a cabo un estudio de factores de riesgo mediante el empleo de modelos de 
regresión multivariables, utilizando una aproximación bayesiana para el estudio 1 y una 
frecuentista en los estudios 2 y 3.  
En el estudio 1 se determinó que el riesgo de seropositividad en ganado ovino de Castilla 
y León se asoció, dependiendo del año, a la aptitud productiva (2009-2011), el tamaño de 
rebaño (2009-2011), y el grado de intensificación del manejo productivo (2011 y 2012), 
de modo que se identificó un mayor riesgo en animales pertenecientes a explotaciones 
de leche, intensivas/de manejo mixto y de mayor censo, de acuerdo a lo descrito en otros 
estudios sobre fiebre Q llevados a cabo en rumiantes domésticos. Este análisis permitió 
también identificar un patrón espacial marcado en la distribución de los casos positivos, 
de acuerdo a lo observado en el análisis espacial, explicado solo en parte por la densidad 
de pequeños rumiantes en el municipio de origen de la explotación. 
En los estudios 2 y 3, el riesgo de positividad en explotaciones de ganado bovino y 
pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid se asoció, como en el caso de los 
resultados de Castilla y León, a la aptitud productiva, sugiriendo un mayor riesgo en 
explotaciones de aptitud láctea. Además, en el caso de explotaciones bovinas, también 
se identificó un mayor riesgo en explotaciones de mayor censo. Por otro lado, en cuanto 
a las variables a nivel individual, se identificó la edad como factor de riesgo, de modo que 
los animales de mayor edad presentaban un riesgo de positividad superior al de los más 
jóvenes, relacionándose con una mayor probabilidad de contacto con C. burnetii a lo largo 
de la vida del animal. También este factor de riesgo ha sido identificado previamente en 
otros trabajos. 
Nuestros resultados ponen de manifiesto la amplia exposición a C. burnetii en las 
especies de rumiantes domésticos estudiadas tanto en Castilla y León como en la 
Comunidad de Madrid, así como la influencia de factores espaciales en la distribución de 
los casos en menor o mayor grado dependiendo del estudio y de la región, siendo esta 
influencia mucho más marcada en Castilla y León. Esta información, junto con la referente 
a los factores de riesgo identificados, compartidos hasta cierto punto en aquellos 
evaluados en más de un estudio, podría ser de utilidad a la hora de diseñar planes de 
vigilancia de la enfermedad en las zonas de estudio con el fin de evitar un aumento de los 
niveles de prevalencia, así como, llegado el caso, para el correcto diseño de planes de 






Coxiella burnetii is the aetiological agent of Q fever, a worldwide distributed zoonosis 
whose main reservoirs and source of infection for humans are domestic ruminants. The 
main clinical sign associated with C. burnetii infection is late-term abortion in small 
ruminants, and fertility problems in cattle. However, the impact of Q fever in animal 
production has been traditionally considered limited since infection is more commonly 
unapparent. Still, its ability to cause important clinical outbreaks has become evident in 
the last years, so that nowadays it is considered one of the main causes of abortion in 
domestic ruminants. Infected animals may excrete high amounts of bacteria during the 
abortion/parturition, contaminating the environment and potentially leading to new 
infections in susceptible individuals. The control of C. burnetii is difficult due to its low 
infective dose, its high environmental resistance and the potential for airborne 
transmission events over long distances when conditions are favorable. In fact, airborne 
transmission due to inhalation of contaminated aerosols is considered the main route of 
infection in humans.  
In humans, C. burnetii infection is also normally silent (in about 60% of the cases). 
However, in a proportion of causes it may cause acute and chronic infections that, in 
occasions, may be highly incapacitating. Moreover, in certain cases the complication of 
clinical signs may be fatal. These characteristics, together with the increasing number of 
reported cases during the last decade (both sporadic as well as part of outbreaks affecting 
thousands of people, generally associated to domestic ruminants) have revealed the 
potential clinical consequences this traditionally neglected disease can have in public 
health. Nevertheless, there are numerous knowledge gaps in several relevant clinical and 
epidemiological aspects of the disease. 
Thus, in the last years there has been a growing interest in assessing different aspects of 
Q fever, leading to an increase in research and surveillance activities by public agencies 
and international organizations. However, although Q fever is current a disease subjected 
to mandatory reporting in many countries, in most of them there are no official surveillance 
programs, what results in a lack of knowledge about the real situation of Q fever in 
domestic ruminants in many regions where the prevalence of the disease is considered 
subestimated.  
Several regions in Spain, such as the Basque Country or the Canary Islands, have 
reported multiple human cases in the last decades, sometimes as outbreaks. Because of 





areas. However, there are many other regions in Spain where the information about Q 
fever in domestic ruminants is lacking in spite of the multiple human cases notified in them.   
In this context, the objective of the present work was to determine the epidemiological 
situation of Q fever in domestic ruminants in the central region of Spain - Castilla y León 
and Madrid regions –, areas with an important livestock activity but in which the information 
about Q fever was almost inexistent.  
In order to achieve this objective three studies were performed: study 1, focused on sheep 
from Castilla y León from 2009 to 2012; study 2, in cattle from Madrid in 2009; and study 
3, in small ruminants from Madrid in 2011. 
Sheep included in the study 1 were selected among those included in the framework of a 
tularemia surveillance program in lagomorphs and other species (“Procedimiento Integral 
de Investigación Epidemiológica de Tularemia y otras Zoonosis Asociadas a Roedores 
Silvestres y Lagomorfos de la Comunidad Autónoma de Castilla y León”) in 2009-2012. 
Animals included in studies 2 and 3 were selected among those sampled in the framework 
of the National Programs of eradication of bovine and small ruminant brucellosis, 
respectively.  
All three studies were based on the analysis serum samples to determine the level of 
exposure to C. burnetii in the livestock populations. Samples were tested using a 
commercial ELISA kit, allowing to estimate the seroprevalence of C. burnetii infection in 
the selected species and regions of study. In addition, we collected information about the 
location of the farms and the characteristics of the animals (studies 2 and 3) and farms 
(studies 1, 2 and 3) sampled, as well as of counties from which the farms originated (study 
1). 
The results of the three studies demonstrated that exposure to C. burnetii in all domestic 
ruminant populations evaluated was widespread. In study 1 we observed during the 2009-
2012 period prevalences around 50% and 10% at the herd and individual level, 
respectively, although a particularly high value was detected in 2012 (76% and 21% at the 
herd and individual level). 
In studies 2 and 3 the herd-level estimated prevalence rates were around 30% in cattle 
and 47% in small ruminant. Prevalence values at the individual level were 7% in cattle, 
14% in sheep and 22% in goats, suggesting a higher level of exposure to C. burnetii in 





The serological results were analyzed in combination with the data on the geographic 
location of the farms to evaluate the spatial distribution of Q fever in sheep in Castilla y 
León (study 1) and cattle (study 2), sheep and goats (study 3) in Madrid. In addition, the 
possible presence of clustering at the global and local levels was also assessed. 
In study 1 we observed that the distribution of positive sheep and flocks at the county level 
was indicative of global and local spatial clustering during the four years of the study, so 
that neighboring counties of a positive county had a higher probability of testing positive 
(up to the fourth level of neighborhood).  Also, a high incidence cluster located in the same 
region was identified in all four years. 
The spatial pattern observed in Madrid was less clear than in Castilla y León. The presence 
of global clustering in the distribution of positive cattle herds was identified up to the first 
level of neighborhood, but no evidence of global clustering was found for small ruminants. 
Similarly, no significant local clusters were found for both all cattle and small ruminant 
herds. This fact could be due in part to the high percentage of positive farms in the Madrid 
region, what could hamper the ability of the tests to identify spatial patterns. 
Finally, a risk factor analysis was conducted in the three studies by looking at county, herd 
and individual characteristics potentially associated with the results obtained in the 
serological analysis. A Bayesian approach was applied in study 1 while frequentist 
multivariable models were fitted for studies 2 and 3. 
In study 1, the risk of seropositivity in sheep of Castilla y León was associated, depending 
on the year, to the productive type (2009-2011), flock size (2009-2011) and intensive 
management practices (2011 and 2012). Thus, a higher risk was identified in sheep from 
dairy flocks, under an intensive/mixed management and with a higher census, which is in 
accordance with other studies on Q fever performed in domestic ruminants. This analysis 
also allowed us to identify a spatial pattern in the distribution of positive cases, which was 
only partially explained by the density of small ruminants from the county of origin of the 
farm. 
In studies 2 and 3 the risk of seropositivity in cattle and small ruminant farms from Madrid 
was associated, with the productive type, suggesting a higher risk in dairy farms as also 
found in Castilla y León. In addition, larger census was also identified as a significant risk 
factor for bovine herds. Regarding the individual variables, only the age of the animals was 
found to be significantly associated with the serological status, so that older animals had 





chance of exposure to C. burnetii. This risk factor has also been previously reported in 
other studies.  
Overall our results demonstrate that exposure to C. burnetii in the domestic ruminants’ 
species studied in Castilla y León and Madrid is widespread. In addition, a spatially uneven 
distribution of the risk of seropositivity was observed, particularly in the case of Castilla 
and Leon. This information, together with the risk factors identified in each of the areas of 
study, could be useful to design surveillance programs for Q fever with the purpose of 





















































2.1. FIEBRE Q. GENERALIDADES 
2.1.1. Descripción del agente etiológico: Coxiella burnetii 
2.1.1.1. Reseña histórica 
El aislamiento de la bacteria Coxiella burnetii, agente etiológico de la fiebre Q, tuvo lugar 
de manera casi simultánea en dos regiones geográficas muy alejadas entre sí, Australia 
y Estados Unidos, descubriéndose poco después que se trataba del mismo agente, como 
se describe a continuación. 
Los primeros casos de fiebre Q fueron descritos por primera vez en agosto del año 1935 
en Australia (Derrick, 1937). Fue concretamente en la localidad de Brisbane 
(Queensland), donde tuvo lugar un brote epidémico de una enfermedad febril de etiología 
desconocida en los trabajadores de un matadero de la citada localidad. Los análisis 
laboratoriales realizados resultaron negativos para todos los patógenos conocidos hasta 
la fecha (Baboudieri, 1959). Ante esta situación, Edward Holbrook Derrick fue requerido 
para investigar la etiología de dicho brote en su calidad de director del Laboratorio de 
Microbiología y Patología del Departamento de Salud de Queensland. Para ello, Derrick 
llevó a cabo una serie de pruebas experimentales consistentes en la inoculación 
intraperitoneal de sangre de los enfermos en cobayas de laboratorio observando que 
desarrollaban, al igual que los humanos, un cuadro febril. Asimismo, al inocular sangre y 
otros fluidos de las cobayas infectadas a cobayas sanas, estas desarrollaban la misma 
sintomatología, poniéndose así de manifiesto la implicación de un agente infeccioso 
desconocido hasta la fecha en el cuadro clínico observado en los trabajadores del 
matadero (Baboudieri, 1959). Dos años después, en 1937, Derrick publicó los resultados 
de sus investigaciones, donde denominó a la nueva enfermedad descrita Q fever (fiebre 
Q), donde la Q procedía del inglés query, duda o pregunta, debido a todos los 
interrogantes que aún quedaban por resolver respecto al agente infeccioso en ese 
momento (Derrick, 1937).  
Inicialmente se pensó que el agente causal de la enfermedad podía ser un virus, dado 
que en un principio el microorganismo no pudo ser aislado y ni siquiera visualizado (Burnet 
y Freeman, 1983). Sin embargo, en ese mismo año, 1937, los investigadores Mcfarlane 
Burnet y Mavis Freeman, trabajando en colaboración con Derrick, consiguieron observar 
por primera vez el microrganismo causante de la enfermedad a partir de muestras del 





observados formaban agregados de bacterias similares a rickettsias, por lo que 
inicialmente se denominó al agente como Rickettsia burnetii (Burnet y Freeman, 1983).  
Paralelamente a los estudios de Derrick, Burnet y Freeman en Australia, los 
investigadores Herald Rea Cox y Gordon Davis investigaban el agente causal de la fiebre 
de las montañas rocosas en la localidad de Hamilton (Montana, EE.UU.). Estos 
investigadores detectaron un microorganismo filtrable a partir de una garrapata de la 
especie Dermacentor andersoni recogida en la localidad de Nile Mile Creek (Montana, 
EE.UU.). Sin embargo, al contrario de lo que inicialmente pensaron, no se trataba del 
agente causal de la fiebre de las montañas rocosas, ya que, al llevar a cabo infecciones 
experimentales en cobayas a partir de garrapatas infectadas, estas desarrollaban un 
cuadro febril sin otros síntomas típicos de dicha enfermedad (Davis, 1938). Dicho 
microorganismo, al que inicialmente llamaron Nine Mile, tenía la capacidad de transmitirse 
a cobayas sanas mediante la inoculación intraperitoneal de sangre de cobayas infectadas 
produciendo cuadros de fiebre y esplenomegalia. Dicho patógeno era una bacteria Gram-
negativa y mostraba un pleomorfismo intracelular y extracelular similar al de una rickettsia, 
además de presentar en común con estas su naturaleza intracelular, así como tener 
también a las garrapatas como reservorio. Por ello, finalmente este patógeno fue incluido 
dentro el género Rickettsia y fue denominado como Rickettsia diaporica, por su capacidad 
para atravesar los filtros (donde diaporica hace referencia al término griego que designa 
la capacidad para pasar a través de un filtro) (Cox, 1939a; Davis, 1938; Wentworth, 1955). 
En 1938, Cox consiguió aislar y cultivar la bacteria por primera vez mediante el empleo 
de huevos embrionados (Cox, 1939b).  
En un principio, este agente (Rickettsia diaporica) no se relacionó con el descrito por 
Derrick en Australia (Rickettsia burneti), siendo una infección adquirida en el laboratorio 
la que permitió asociar ambos aislados. En 1938, el doctor Rolla Eugene Dyer, director 
del National Institute of Health de Estados Unidos, visitó a Cox en el laboratorio de 
Hamilton interesándose por el uso de huevos embrionados como método de cultivo del 
agente. Como consecuencia de dicha visita, el doctor desarrolló días después un cuadro 
febril producido por la infección con el microorganismo, como se demostró al inocular la 
sangre del enfermo a cobayas sanas, detectándose la bacteria en el bazo de estas. 
Además, también se observó la existencia de inmunidad cruzada en las cobayas 
infectadas experimentalmente con Rickettsia diaporica frente al agente aislado en la 
sangre de Dyer. Este presentó un cuadro clínico febril muy similar al que había sido 
descrito previamente en los trabajadores del matadero de Brisbane, aquejados de fiebre 
Q debido a la infección por Rickettsia burneti (Marrie, 1990c; Maurin y Raoult, 1999). 




La asociación definitiva entre ambos agentes pudo establecerse cuando Burnet envió a 
Dyer bazos de ratón infectados con Rickettsia burneti, el agente causal de la fiebre Q 
aislado en Australia, comprobándose que cuando ratones sanos de laboratorio eran 
infectados con dicha bacteria, quedaban protegidos frente a una segunda infección 
experimental con el agente previamente aislado de la sangre de Dyer, Rickettsia 
diaporica. Esta inmunidad cruzada puso de manifiesto que ambas bacterias eran en 
realidad dos aislados de un mismo patógeno, el agente etiológico de la fiebre Q. 
Finalmente, en 1938, Cornelious B. Philip propuso la creación de un nuevo género, el 
género Coxiella, formado únicamente por esta nueva especie que pasó a denominarse 
Coxiella burneti, y finalmente Coxiella burnetii, en honor de los investigadores Cox y 
Burnet (Philip, 1948a). 
A partir de la información obtenida, Derrick y sus colaboradores continuaron con sus 
investigaciones sobre de la enfermedad. Por un lado, el cuadro clínico de la fiebre Q 
humana fue detallado y ampliado en una revisión publicada en el año 1973 (Derrick, 
1973). Por otro lado, describieron la capacidad de esta bacteria para infectar a distintas 
especies de animales silvestres (Derrick, 1939; Smith, 1940) y el posible papel de los 
artrópodos como vectores de la enfermedad (Smith, 1940). Así, sugirieron la implicación 
de la especie de garrapata Haemaphysalis humerosa en el ciclo silvestre de la fiebre Q y 
su capacidad para transmitir la infección al ganado (Derrick, 1939). Asimismo, en el año 
1959, una amplia revisión llevada a cabo por Baboudieri puso de manifiesto que C. burnetii 
se había detectado prácticamente en todo el reino animal (Baboudieri, 1959), si bien los 
rumiantes domésticos demostraron ser el principal reservorio y fuente de infección para 
el hombre (Baboudieri, 1959; EFSA, 2010; Marrie, 1990b). En lo que respecta a su 
transmisión al hombre, en 1940 se demostró que la principal ruta de transmisión era la 
vía inhalatoria y que algunos casos catalogados como “neumonía atípica” podían ser en 
realidad casos de fiebre Q (Marrie, 1990b). Por otro lado, no fue hasta 1951, en un estudio 
llevado a cabo en 180 casos humanos por Clark y colaboradores, cuando se observó que 
la fiebre Q, además de la presentación aguda observada hasta la fecha, también podía 
presentarse de forma crónica (Clark et al., 1951). En esta línea, la primera vez que se 
asoció esta enfermedad con la aparición de endocarditis fue en 1960 (Marmion et al., 
1960), confirmándose dicha asociación en estudios posteriores (Andrews y Marmion, 
1959; Evans et al., 1959; Robson y Shimmin, 1959), y dando lugar a un estudio más 
detallado de la forma crónica de la fiebre Q.  
En los primeros años tras su descripción en humanos se consideró a la fiebre Q como 





(Gallaher, 1961 revisado por Gónzalez Sinde, 1995). Sin embargo, la posterior 
descripción de casos en distintas partes del mundo puso de manifiesto la amplia 
distribución geográfica de la enfermedad. En este sentido, se pueden destacar las 
epidemias de fiebre Q en tropas de soldados alemanes, así como de países aliados 
durante la Segunda Guerra Mundial (1941 - 1945), que adquirían la enfermedad a su paso 
por diversos países mediterráneos como Italia y Grecia, siendo denominada fiebre de los 
Balcanes (Robbins et al., 1946). Sin embargo, las personas residentes en esas regiones 
parecían ser resistentes a la infección y, de hecho, presentaban una alta tasa de 
anticuerpos frente a C. burnetii. Esta situación puso de manifiesto que la fiebre Q ya era 
endémica en la cuenca mediterránea cuando fue descrita por primera vez en Australia 
(Wentworth, 1955). En el año 1955 la enfermedad había sido descrita en un amplio 
número de países y regiones en todos los continentes (Kaplan y Bertagna, 1955), 
ampliándose dicho número en años sucesivos hasta incluir prácticamente todo el mundo, 
con la posible excepción de Nueva Zelanda (Greenslade et al., 2003) y la Antártida 
(Woldehiwet, 2004). 
2.1.1.2. Generalidades y encuadre taxonómico 
Coxiella burnetii es una bacteria intracelular obligada, inmóvil y no encapsulada. A pesar 
de clasificarse como Gram-negativa, debido a que posee una pared celular muy similar a 
la de dichas bacterias (Burton et al., 1975), C. burnetii presenta algunas peculiaridades 
estructurales [como la capa de peptidoglicano resistente a la lisozima adherida a la cara 
interna de la membrana externa de la pared celular (Burton et al., 1975)], responsables 
de que no se tiña adecuadamente mediante la tinción de Gram (Maurin y Raoult, 1999). 
Por ello tradicionalmente se ha utilizado para su tinción el método Giménez (Giménez, 
1965) y, en menor medida, las técnicas de Giemsa, Machiavello y Stamp (Alayo-
Arrugaeta, 1986). Morfológicamente se trata de un cocobacilo de pequeño tamaño y 
altamente pleomórfico, con unas dimensiones de 0,2-0,4 µm de anchura y 0,4-1 µm de 
longitud (Drancourt y Raoult, 2005; Maurin y Raoult, 1999). 
En cuanto a la clasificación taxonómica actual de Coxiella burnetii basada en la 
secuenciación del ARNr 16S, esta especie se encuadra dentro del filo Proteobacteria, 
clase Gammaproteobacteria, orden Legionellales, familia Coxiellaceae (que comprende 
los géneros Coxiella, Rickettsiella y Aquicella) y género Coxiella (Drancourt y Raoult, 
2015; Maurin y Raoult, 1999). 
Actualmente C. burnetii es la única especie incluida dentro de su género, aunque otra 
especie putativa, C. cheraxi, ha sido descrita en cangrejos de río (Tan y Owens, 2000). 




Además, en los últimos años se ha descrito la existencia de microorganismos similares a 
Coxiella (Coxiella-like), que presentan un elevado grado de identidad con C. burnetii (91-
98% de homología en la secuencia de ARNr 16S) y que hasta la fecha no han podido ser 
aislados en cultivo puro (Zhong, 2012). Estas bacterias han sido descritas principalmente 
como endosimbiontes de garrapatas, tanto ixódidos como argásidos, estando 
ampliamente distribuidas en estos ectoparásitos (Machado-Ferreira et al., 2016). En 
general, se considera que el potencial patógeno de estas bacterias es limitado para 
hospedadores vertebrados, atribuyéndose a su genoma reducido y falto de genes de 
virulencia (Smith et al., 2015). Sin embargo, recientemente ha demostrado la capacidad 
uno de estos endosimbiontes, Candidatus Coxiella massiliensis, para producir 
enfermedad en humanos a través de su transmisión por picadura de garrapata (Angelakis 
et al., 2016). Asimismo, también se ha descrito la capacidad de estas bacterias similares 
a Coxiella para producir enfermedad grave en aves (Shivaprasad et al., 2008; Vapniarsky 
et al., 2012; Woc-Colburn et al., 2008). 
Recientemente se ha determinado mediante la técnica multilocus DNA sequencing que el 
género Coxiella está subdividido en cuatro clados o ramas altamente divergentes (A-D), 
estando C. burnetii incluida en el clado A. Asimismo, siguiendo los resultados obtenidos 
en las investigaciones filogenéticas basadas en técnicas de secuenciación masiva, se ha 
formulado la hipótesis de que C. burnetii pudiera haberse originado a partir de una bacteria 
Coxiella-like endosimbionte de garrapatas blandas y perteneciente al clado A. El material 
genético necesario para desarrollar sus características como patógeno de vertebrados 
podría haber sido adquirido por mutaciones espontáneas o bien por la incorporación de 
genes de virulencia transferidos por otro patógeno coinfectante de la garrapata (Duron et 
al., 2015a).  
2.1.1.3. Características genéticas, estructurales y de resistencia 
El genoma de C. burnetii fue secuenciado de forma completa por primera vez en 2003 a 
partir de la cepa original aislada de muestras de garrapatas por Cox y Davis en 1938 (cepa 
Nine Mile IRSA493). Hasta la fecha se ha descrito el genoma completo de otras ocho 
cepas más: NL3262, NLhu334593 [implicadas en el brote de Holanda (Kuley et al., 2016)], 
Namibia, NC_009727, NC_010117, NC_002971, NC_011528 y NC_011527 (Sidi-
Boumedine, 2011; Walter et al., 2014).  
El genoma presenta un cromosoma circular (Seshadri et al., 2003) de un tamaño reducido 
que oscila entre 1,5 y 2,5 Mb, dependiendo de la cepa (Porter et al., 2011; Willems et al., 





por unas 2134 secuencias codificantes de las cuales 719 (33,7%) son hipotéticas (Arricau-
Bouvery y Rodolakis, 2005).  
En cuanto a las peculiaridades genéticas de C. burnetii, se han descrito cuatro tipos de 
plásmidos, presentes en la mayoría de los aislados y que suponen el 2% de la información 
del genoma: QpH1 (36 Kb) (Samuel et al., 1983), QpRS (39Kb) (Mallavia, 1991), QpDG 
(42Kb) (Mallavia, 1991) y QpDV (33kb) (Valkova y Kazar, 1995). Aquellas cepas que 
carecen de alguno de estos plásmidos presentan secuencias homólogas integradas en el 
cromosoma (QpRS-like plasmid) (Willems et al., 1998). Aunque los plásmidos parecen 
ser un importante factor de virulencia, su significación biológica no se conoce 
completamente (Porter et al., 2011). Estos plásmidos se asociaron inicialmente con 
diferencias en la patogenicidad de las cepas en humanos (Frazier et al., 1992), si bien 
posteriormente se demostró la inconsistencia de estas observaciones (Stein y Raoult, 
1993; Thiele y Willems, 1994).  
Por otro lado, a diferencia de otros patógenos intracelulares similares como Rickettsia 
(Ogata et al., 2001) o Chlamydia (Seshadri et al., 2003), C. burnetii posee numerosas 
secuencias de inserción presentes en un elevado número de repeticiones. Dichas 
secuencias están asociadas a la plasticidad genómica de C. burnetii (Beare et al., 2009), 
que a su vez se relaciona con la virulencia, como se ha observado en otros 
microorganismos intracelulares como Yersinia pestis (Parkhill et al., 2001). Así, cabe 
destacar la secuencia de inserción IS1111, con un número de copias altamente variable 
entre cepas que oscila entre siete y 110 (Klee et al., 2006b) y que constituye la diana más 
frecuentemente utilizada para la detección de C burnetii mediante PCR (reacción en 
cadena de la polimerasa) en tiempo real (Jones et al., 2011; Klee et al., 2006b).   
Por otra parte, cabe destacar que C. burnetii puede presentarse en dos formas 
antigénicas diferentes que muestran distinto grado de virulencia: fase I y fase II. Este 
cambio de fase se basa en la capacidad de variación antigénica del lipopolisacárido (LPS) 
de superficie de la membrana externa de la pared celular, fenómeno descrito también en 
ciertas enterobacterias (Amano y Williams, 1984) y otras bacterias Gram-negativas como 
Brucella spp. (Cardoso et al., 2006).  
La fase I, virulenta y altamente infecciosa, se caracteriza por presentar el LPS completo 
en su superficie (Moos y Hackstadt, 1987), denominado LPS liso en otras bacterias Gram-
negativas. Este LPS completo es capaz de inducir la producción de citoquinas 
inflamatorias en macrófagos (Dellacasagrande et al., 2000; Tujulin et al., 1999), si bien su 
capacidad endotóxica es entre 100 y 1000 veces menor a la descrita para el LPS de las 




enterobacterias (Amano et al., 1987). Esta es la fase natural que se encuentra en 
individuos infectados (personas y animales, incluidos artrópodos) (Setiyono et al., 2005).   
La fase II, por su parte, presenta una virulencia reducida y un LPS incompleto, que 
correspondería con el LPS rugoso en las bacterias Gram-negativas. Este LPS se 
caracteriza por la pérdida de las cadenas de azúcares de virenosa, 
dihidrohidroxiestreptosa y galactosaminuronil-α-glucosamina disacárido presentes en la 
cadena O del LPS propio de la fase I (Hoover et al., 2002; Hotta et al., 2002; Thompson 
et al., 2003; Toman et al., 2009).  
Este cambio de fase se produce por una deleción genética espontánea de 25 992 pares 
de bases en la que están implicados distintos genes y regiones (Hoover et al., 2002; 
Setiyono et al., 2005; Thompson et al., 2003) que se produce durante la multiplicación de 
la bacteria (Delsing et al., 2011) y que se puede inducir mediante pasajes seriados en 
cultivos celulares no inmunocompetentes o en huevos embrionados (Denison et al., 
2007a; Setiyono et al., 2005; Thompson et al., 2003). La transición entre las dos fases es 
quizá una estrategia empleada por C. burnetii para eludir la respuesta inmune del 
hospedador; así la fase I es internalizada con dificultad por los monocitos y los 
macrófagos, aunque posee la capacidad de sobrevivir y multiplicarse eficazmente dentro 
de estos (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; Raoult et al., 2005). Por el contrario, la fase 
II es fagocitada de forma eficiente por dichas células, pero a su vez es rápidamente 
eliminada en el fagolisosoma (Mege et al., 1997). Estas diferencias en la capacidad de 
sobrevivir dentro de los monocitos y macrófagos se han asociado al tipo de receptor a 
través del que se produce la entrada de cada fase antigénica en la célula: el receptor CR3 
en el caso de la fase II y los complejos LRI (leucocite response integrin, αvβ3) e IAP 
(integrin-associated protein) en el caso de la fase I (Mege et al., 1997). 
Esta variación de fase posee importancia tanto en el diagnóstico serológico como en la 
elaboración de vacunas. Así, aunque ambas fases son microscópicamente 
indistinguibles, pueden diferenciarse mediante anticuerpos específicos: en las fases 
agudas de la infección se detectan altos niveles de anticuerpos (IgG e IgM) anti fase II, 
dirigidos frente a proteínas de superficie (Marrie y Raoult, 1997), que se producen de 
forma más precoz y en mayor cantidad que los anticuerpos anti fase I, dirigidos frente al 
LPS, que se detectan principalmente en la fase crónica de la infección (Setiyono et al., 
2005) y presentan una mayor capacidad protectora.  
Este fenómeno se debe a que, aunque en los organismos de fase I también están 





bloquea la unión de los anticuerpos frente a dichas proteínas (Hackstadt, 1988), lo que 
dificulta la acción de una respuesta inmune humoral eficaz. Por ello, la infección aguda 
está marcada por el desarrollo de IgG dirigidas principalmente frente a antígenos de fase 
II. Cuando la infección no es eliminada por el sistema inmune y la fase I de C. burnetii 
persiste (en la infección aguda), se desarrollan altos títulos frente a la fase I de la bacteria 
(Delsing et al., 2011).  
Cabe citar que las vacunas inactivadas producidas a partir de organismos de fase II 
ofrecen una protección muy limitada, por lo que para la producción de vacunas 
actualmente se utiliza la fase I de la bacteria (Arricau-Bouvery et al., 2005; van den Brom 
et al., 2015c). 
Por otro lado, en el ciclo vital de C. burnetii están descritas tres variantes celulares: la 
variante celular grande o LCV (del inglés large cell variant), la variante celular pequeña o 
SCV (del inglés Small Cell Variant) y la variante celular pequeña y densa o SDC (del inglés 
Small Dense Cell) (Heinzen et al., 1999; McCaul y Williams, 1981; McCaul et al., 1991b). 
Estas variantes presentan diferencias morfológicas, antigénicas y de resistencia a 
agentes físicos y químicos (Heinzen et al., 1999). El LPS anteriormente citado está 
presente en todas las variantes, si bien está principalmente asociado a la SCV. Esta 
formación de diferentes formas celulares es una estrategia característica de C. burnetii 
para sobrevivir tanto fuera como dentro del hospedador (Coleman et al., 2007). Así, cada 
una de estas formas expresa diferentes antígenos proteicos que son reconocidos por 
anticuerpos producidos durante la infección (Heinzen et al., 1991; Heinzen et al., 1999; 
Hellenbrand et al., 2001b; Seshadri et al., 1999). Este cambio de expresión de unos 
antígenos a otros permite a la bacteria eludir la respuesta inmune del hospedador 
(Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; McCaul y Williams, 1981).  
La SCV es la forma extracelular y metabólicamente inactiva, que se encuentra en el 
medioambiente. Presenta una longitud de 0,2 a 0,5 µm, forma bacilar y posee un núcleo 
electrodenso (McCaul y Williams, 1981; Seshadri et al., 1999). Asimismo, presenta un 
32% de peptidoglicano en el espacio periplasmático localizado entre la membrana externa 
y la interna de la pared celular (a diferencia de la variante LCV, que contiene únicamente 
un 2%), lo que le confiere estabilidad y resistencia ambiental (Amano y Williams, 1984) 
(McCaul y Williams, 1981). La forma SDC, también presente en el medioambiente y 
metabólicamente inactiva, es muy similar morfológicamente a la SCV, si bien presenta 
una mayor estabilidad física (McCaul et al., 1991a). Ambas variantes son la que infectan 
a los hospedadores, siendo fagocitadas por los monocitos en primera instancia y 




penetrando en el interior de los macrófagos de los tejidos, que son las principales células 
diana para C. burnetii (Amara et al., 2012). Así, se produce una unión de la membrana de 
la bacteria a la membrana de la célula eucariota, se forma un lisosoma que se fusiona con 
un fagosoma, diferenciándose las SCV y SDC a LCV en el interior del mismo por fisión 
binaria. Este proceso tiene lugar en un ambiente ácido (pH 4,5 - 5,5) que permite la 
activación del metabolismo de la bacteria, siendo esta necesidad de desarrollarse en un 
medio ácido teóricamente adverso característico de C. burnetii y Francisella tularensis, 
entre otras bacterias (Hackstadt y Williams, 1981; Howe y Mallavia, 2000). Ambas formas, 
SCV y SDC, están también consideradas como formas de persistencia en el hospedador, 
como se describe más adelante (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005).  
La LCV por su parte presenta una forma pleomórfica y un tamaño de aproximadamente 
1-2 µm, con una estructura similar a las bacterias Gram-negativas en lo referente a su 
pared celular, presentando el LPS de la membrana externa de la pared celular expuesto 
a la superficie. Esta es la forma intracelular, metabólicamente activa y replicativa de C. 
burnetii. Durante la fase de multiplicación exponencial de la bacteria en el interior de la 
célula las formas LCV se transforman en SCV, que se localizan en el espacio 
periplasmático, y en SDC, que pueden visualizarse dentro de las LCVs como endosporas 
o pseudoesporas (spore-like en inglés) situadas en los polos de las LCV (Arricau-Bouvery 
y Rodolakis, 2005; McCaul y Williams, 1981). De hecho, se considera que la formación 
de estas SDC se asemeja a un proceso similar al de la esporulación clásica, habiéndose 
descrito en la cepa Nine Mile la existencia de una secuencia con gran homología con el 
gen spoIIIE, implicado en la esporulación de Bacillus subtilis. Sin embargo, estas 
endosporas presentan importantes diferencias respecto a los esporos de las bacterias 
Gram-positivas, ya que no se tiñen con los tintes utilizados para la visualización de estas 
y carecen de ácido dipicolínico, componente presente en los esporos de las Gram-
positivas (McCaul y Williams, 1981).  
Finalmente, ambas formas SDV y SDC son liberadas de la célula por exocitosis o por la 
lisis de las LCV, cerrando el ciclo biológico de C. burnetii. Cabe citar que aún a día de hoy 
existen bastantes incógnitas respecto a cuál es el proceso que induce el paso de LCV a 
SCV y SDC. Asimismo, se desconoce cuáles de estas formas son las que se excretan en 
la leche, heces o placenta de los animales infectados (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 
2005). 
Como se ha citado previamente, C. burnetii presenta una alta resistencia en el 





determinado origen mucho tiempo después a la excreción por parte de un hospedador 
infectado (van Woerden et al., 2004). Así, las formas de resistencia ambientales SCV y 
SDC de la bacteria son capaces de sobrevivir a la acción de distintos agentes físicos y 
químicos, como las altas temperaturas, la desecación, la radiación UV, la sonicación, la 
presión, el estrés osmótico y oxidativo, la acidez y la salinidad (Amano y Williams, 1984; 
EFSA, 2010).  
Asimismo C. burnetii también es capaz de resistir la acción de ciertos desinfectantes, 
especialmente si el tiempo de contacto no es el suficiente, como el hipoclorito sódico al 
0,5% (100 mg de cloro activo por litro), el etanol al 50% y el lysol al 5%. También se ha 
demostrado que una exposición a un 5% de formalina durante 24 horas a 24ºC no inactiva 
la bacteria (McCaul y Williams, 1981; Ransom y Huebner, 1951; Scott y Williams, 1990). 
Solo una exposición a concentraciones iguales o mayores al 5% durante al menos 24-48 
horas, o bien una concentración del 0,5% durante 72 horas al permite inactivar el 
patógeno (Scott y Williams, 1990). En esta misma línea, Maurin, Raoult y colaboradores 
(Maurin y Raoult, 1999) comprobaron que para conseguir la inactivación completa de un 
inóculo de 108 unidades de inclusión por ml era necesaria la aplicación de un 10% de 
formalina durante toda la noche. Incluso el tratamiento con vapores de formaldehído 
(adecuado para inactivar esporos de Bacillus spp.) puede llegar a ser ineficaz para la 
inactivación de C. burnetii si no se mantiene una alta humedad relativa (del 80%) durante 
la aplicación del mismo (Scott y Williams, 1990).  
Teniendo en cuenta lo anterior, las recomendaciones actuales disponibles en cuanto a 
descontaminación son la siguientes: según la Opinión Científica de la EFSA (European 
Food Safety Authority) (EFSA, 2010) C. burnetii puede ser inactivada mediante una 
exposición de 30 minutos a peróxido de hidrógeno al 5%, hipoclorito de sodio al 0,5%, 
etanol al 70% o cloroformo al 5% (Frangoulidis, 2010; Waag et al., 1997). Por otra parte, 
en el Reino Unido los manuales de la Agencia de Protección de la Salud sugieren el uso 
de formaldehido al 2%, lysol al 1%, peróxido de hidrógeno al 5%, etanol al 70% o 
cloroformo al 5% para la descontaminación de superficies. Para derrames o para 
descontaminar material recomiendan el uso de peróxido al 5% o bien soluciones basadas 
en fenol (Porter et al., 2011). En cualquier caso, ha de tenerse en cuenta que la eficacia 
de los distintos desinfectantes puede verse limitada por la presencia de materia orgánica 
en aquellos materiales y superficies que sean sometidos a un tratamiento químico. 
En cuanto a su supervivencia en el medio ambiente, C. burnetii es capaz de mantener su 
capacidad infectiva desde meses a años en el polvo (Delsing et al., 2011; NABC., 2010) 




y en el suelo (Frangoulidis, 2010 revisado por EFSA, 2010). Otros ejemplos de su 
capacidad de supervivencia en distintos medios incluyen periodos de 30 días en esputo, 
49 días en orina desecada, 12 meses en purines, 16 meses en lana, 36 meses en agua y 
hasta dos años en heces de garrapatas (revisado por Pascual-Velasco, 1996; NABC., 
2010 revisado en EFSA, 2010; Piñero et al., 2014a). C. burnetii puede mantenerse viable 
durante meses también en los equipos de trabajo en explotaciones infectadas, en prendas 
de ropa y cazado contaminados, así como en el heno (EFSA, 2010). Cabe citar a este 
respecto también un estudio (Kersh et al., 2013) donde se evaluó mediante PCR la 
presencia del ADN de la bacteria en el aire en las inmediaciones de una explotación de 
cabras un año después de un brote, detectándose niveles de 98 equivalentes de genoma 
por cada 500 litros de aire. Por otro lado, también se ha observado la capacidad de C. 
burnetii para sobrevivir, multiplicarse y dar lugar a las formas de resistencia extracelular 
de la bacteria en el interior de amebas de vida libre (La Scola y Raoult, 2001) de manera 
similar a lo descrito para las bacterias del género Legionella (Rowbotham, 1980), 
filogenéticamente próximo a C. burnetii (Weisburg et al., 1985). De este modo, las amebas 
de vida libre podrían actuar como reservorio de C. burnetii en la naturaleza e incluso se 
ha sugerido la posible transmisión de la enfermedad a través del aire acondicionado de 
manera similar a lo descrito para la legionelosis (Raoult, 2010).  
C. burnetii es capaz de sobrevivir en la leche, una importante vía de excreción de la 
bacteria (Maurin y Raoult, 1999), hasta 42 días a 4-6ºC (NABC., 2010). Estudios 
realizados durante la década de los 50 pusieron de manifiesto también la capacidad de 
C. burnetii de sobrevivir hasta 60 días en mantequilla, y alrededor de los 40 días en queso 
(Babudieri y Moscovici, 1950; Sipka, 1958), si bien no se conoce con exactitud cómo 
afectan los procesos de maduración del queso a la bacteria (Gale et al., 2015). 
C. burnetii también es capaz de sobrevivir a bajas (-20ºC durante más de dos años) 
(Baboudieri, 1959) y altas temperaturas, incluyendo los antiguos métodos de 
pasteurización de leche de vaca basados en la aplicación de 61,66ºC durante 30 minutos 
y eficaces en la eliminación de otros microorganismos (Enright et al., 1957). Estudios 
realizados para determinar la combinación de temperatura y tiempo adecuados para 
poder eliminar el patógeno en leche demostraron que un tratamiento de 71,66ºC durante 
15 segundos (Enright et al., 1957) o de 85ºC durante siete segundos (revisado por 
Pascual-Velasco, 1996) permitía la eliminación de la bacteria. Actualmente existen dos 
métodos de pasteurización internacionalmente aceptados que son capaces de inactivar 
completamente a C. burnetii: el método UHT (ultra-high temperature, 72ºC durante no 





no menos de 30 minutos) (Anonimous, 2004). El efecto de determinados aspectos como 
el contenido en grasa y los sólidos de los productos lácteos en la eficacia del tratamiento 
térmico no ha sido caracterizado en detalle, si bien se ha descrito que en el caso de la 
crema de leche (40% de materia grasa) o el chocolate con leche (4% de materia grasa y 
22,5% de sólidos), la aplicación de un tratamiento de 71,66ºC durante 15 segundos no 
inactiva la bacteria a diferencia de lo que sucede con la leche, lo que hace necesaria una 
pasteurización de 74,4ºC durante 15 segundos (EFSA, 2010).   
La supervivencia de C. burnetii en estiércol tiene también gran importancia dada la 
excreción de la bacteria en heces y orina de animales infectados (Maurin y Raoult, 1999). 
Para conseguir la inactivación de la bacteria en el mismo se recomienda el tratamiento 
con cal viva o cianamida cálcica al 0,4% (Arricau-Bouvery et al., 2001), o bien la 
realización de un tratamiento de compostaje durante seis a nueve meses realizado bajo 
una cobertura plástica (EFSA, 2010; Ganter, 2015)]. Precisamente la aplicación de este 
tipo de tratamientos al estiércol de las explotaciones caprinas del brote de Holanda de 
2007 a 2011 se ha relacionado con la escasa influencia en la transmisión de C. burnetii a 
humanos que tuvieron las labores de aplicación de estiércol en los campos de labor (van 
den Brom et al., 2015a). Para evitar la dispersión del patógeno se recomienda evitar la 
distribución de estiércol en el campo en días ventosos (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 
2005). Se recomienda también incinerar o enterrar con cal viva los restos de fetos y 
placentas de animales abortados y otros materiales altamente contaminados para 
asegurar la total destrucción de la bacteria (Oyston y Davies, 2011).  
La citada resistencia de la bacteria, su capacidad de transmitirse por vía aerógena 
(Baboudieri, 1959), la posibilidad de ser transportada largas distancias por el viento en 
forma de aerosoles [hasta 18 km (Hawker et al., 1998)], su baja dosis infectiva [una única 
bacteria es capaz de dar lugar a la enfermedad por vía aerógena tanto en cobayas como 
en personas según distintos estudios (Brooke et al., 2013; Jones, 2006; Tigertt et al., 
1961), mientras que respecto a humanos Brooke y colaboradores estimaron la dosis 
mínima infectiva en personas en diez o menos bacterias (Brooke et al., 2015)] y su 
capacidad de producir brotes en personas dando lugar a un cuadro clínico debilitante 
(Schneeberger et al., 2014), son las características que hacen que C. burnetii sea 
considerada como un arma biológica potencial (Oyston y Davies, 2011), motivo por el que 
está incluida en la lista B de agentes que podrían ser usados en un ataque bioterrorista 
del Centro de Control de Enfermedades (CDC, Center For Disease Control and 
Prevention) de los Estados Unidos (https://emergency.cdc.gov/agent/agentlist.asp). 
Según la Organización Mundial de la Salud, se estima que si se aerosolizan 50 kg de C. 




burnetii en un área urbana con 500 000 habitantes, podrían tener lugar 125 000 casos de 
fiebre Q aguda, 9000 casos de fiebre Q crónica y 150 muertes (World Health Organization, 
1970). 
2.2. EPIDEMIOLOGÍA DE LA ENFERMEDAD 
2.2.1. Distribución geográfica y rango de hospedadores 
La fiebre Q es una enfermedad ampliamente distribuida que se ha descrito tanto en el 
hombre como en animales en prácticamente todo el mundo (Maurin y Raoult, 1999) con 
la excepción de Nueva Zelanda y la Antártida, como se ha citado previamente 
(Greenslade et al., 2003). Esta enfermedad afecta sobre todo al hombre y al ganado 
caprino, ovino y bovino, de hecho, actualmente C. burnetii se considera un patógeno 
endémico en estas especies animales en toda Europa (EFSA, 2010), que son a su vez 
los principales reservorios y fuente de infección para el ser humano (EFSA, 2010; Maurin 
y Raoult, 1999; OIE, 2016). Sin embargo, C. burnetii tiene un amplio rango de 
hospedadores y está presente en prácticamente todo el reino animal (Baboudieri, 1959; 
Maurin y Raoult, 1999). Así, existen evidencias de infección por esta bacteria en otros 
rumiantes domésticos como búfalos (Perugini et al., 2009) o camélidos (Mentaberre et al., 
2013; Njeru et al., 2016), y también en otros mamíferos domésticos como gatos, perros, 
conejos, caballos, palomas o cerdos que, con excepción de estos últimos, también han 
mostrado su capacidad de transmisión de la fiebre Q al hombre en determinados 
escenarios (Buhariwalla et al., 1996; El-Mahallawy et al., 2016a; Marenzoni et al., 2013; 
Shapiro et al., 2016; Stein y Raoult, 1999). De hecho, los gatos domésticos han 
demostrado tener un papel epidemiológico relevante en la transmisión de la fiebre Q al 
hombre en Canadá (Marrie et al., 1988). La presencia de la enfermedad también se ha 
descrito en distintas especies de aves domésticas, como gallinas (Muramatsu et al., 2006; 
Tatsumi et al., 2006), pavos, gansos y patos (Raska y Syrucek, 1956; To et al., 1998b). 
Por otro lado, el contacto con C. burnetii también se ha observado en multitud de especies 
silvestres de distintos tipos de ecosistemas (revisado por González-Barrio, 2016), bien de 
forma directa por detección de la bacteria o indirectamente por la presencia de 
anticuerpos específicos en gran variedad de especies silvestres en todo el mundo, 
principalmente rumiantes, pero también jabalíes, carnívoros (como zorros, coyotes, 
felinos, visones, mapaches, osos, nutrias, focas y leones marinos), murciélagos, 
canguros, perezosos, conejos, liebres y roedores (como ratones, ratas, topos y ardillas) 
(revisado por González-Barrio, 2016). Asimismo, también se ha observado la presencia 
de C. burnetii en aves silvestres de distintas especies (desde aves rapaces, acuáticas, 





Puntualmente también se ha descrito el contacto con C. burnetii en anfibios y reptiles, así 
como en peces (revisado por González-Barrio, 2016). En la mayoría de los casos los 
animales silvestres son portadores asintomáticos que, si bien no desarrollan 
sintomatología clínica, actúan como reservorios y contribuyen a mantener y dispersar la 
bacteria en el medio ambiente, aunque el papel epidemiológico de muchas especies en 
el ciclo de la enfermedad es aún desconocido. Además, este patógeno también está 
presente en artrópodos, principalmente en numerosas especies de garrapatas duras y 
blandas (revisado por González-Barrio, 2016) [pudiendo afectar a más de 40 especies 
según un estudio realizado a mediados del siglo pasado (Baboudieri, 1959)] y cuyo papel 
en la epidemiología de la enfermedad se recoge en la sección 2. 2. 3. 1. Puntualmente 
también ha podido detectar la presencia de C. burnetii en pulgas recogidas en ratas, 
liebres y zorros (revisado por González-Barrio, 2016), moscas (Nelder et al., 2008) y 
ácaros (Baboudieri, 1959), aunque se desconoce el papel de estos artrópodos en el ciclo 
de la enfermedad.  
En España, la infección por C. burnetii se ha descrito mediante detección por PCR en 
distintas especies silvestres, como en ciervo rojo (Astobiza et al., 2011c; González-Barrio 
et al., 2015c), jabalí (Astobiza et al., 2011c; González-Barrio et al., 2015a), mapache 
(González-Barrio, 2016), conejo (González-Barrio et al., 2015b), liebre (Astobiza et al., 
2011c), rata (Jado et al., 2012), ratón de campo (González-Barrio et al., 2016a), buitre 
leonado (Astobiza et al., 2011c) y milano negro (Astobiza et al., 2011c). Asimismo, en 
otras especies de rumiantes silvestres como en la cabra montés (Santiago-Moreno et al., 
2011) y el muflón (López-Olvera et al., 2009) se ha evidenciado el contacto con el 
patógeno ante la detección de anticuerpos específicos frente a C. burnetii.  
Por otro lado, y en relación con la alta resistencia y persistencia ambiental de C. burnetii 
anteriormente descrita, la bacteria también ha sido ampliamente detectada en muestras 
ambientales como suelo, polvo y aire tomadas en distintas regiones geográficas y en 
diversas localizaciones, tanto asociadas a explotaciones de rumiantes como no 
asociadas, incluyendo zonas urbanas (Alonso et al., 2015; Bielawska-Drozd et al., 2014; 
de Rooij et al., 2016; Kersh et al., 2013; Nusinovici et al., 2015c; Piñero et al., 2015; 
Shabbir et al., 2016; Tozer et al., 2014). 
En términos generales, la información disponible sobre la distribución y niveles de 
prevalencia de C. burnetii en distintas regiones en distintas especies ha sido limitada, 
dado que tradicionalmente se consideraba que esta enfermedad tenía un impacto 
económico menor en la producción de rumiantes domésticos (Woldehiwet, 2004), si bien 




ha demostrado ser capaz de producir importantes fallos reproductivos en determinadas 
circunstancias, como se desarrolla en la sección 2. 3. Además, no fue hasta el importante 
brote de fiebre Q humana asociado a cabras en Holanda iniciado en 2007, con más de 
4000 casos diagnosticados (Morroy et al., 2016), cuando se tomó verdadera consciencia 
de las importantes consecuencias que esta enfermedad puede ocasionar en salud pública 
y el papel los rumiantes domésticos en la misma. Así, a partir de dicho brote se incrementó 
el interés en el estudio de la fiebre Q por parte de la comunidad científica y las 
administraciones públicas. Esto se tradujo en un incremento de los trabajos de 
investigación sobre este patógeno, incluyendo los relacionados con la distribución y 
prevalencia de la bacteria en diferentes regiones, principalmente en caprino, ovino y 
bovino (Guatteo et al., 2010), pero también en diversas especies salvajes. Así, en las 
Tablas 1 - 6 se recogen algunos de los principales trabajos sobre prevalencia de la 
enfermedad en las tres citadas especies domésticas en distintos países del mundo, con 
excepción de España, donde la información disponible se resume en las Tablas 12 - 14 
de la sección 3. 8. Como puede observarse, las prevalencias en las tres especies son 
ampliamente variables dependiendo de la región de estudio. Así, en el caso del ganado 
bovino, los valores medios de acuerdo a los resultados mostrados por los estudios aquí 
recogidos (incluyendo los datos de España), fueron del 20% individual (95% IC = 10,5% 
-29,6%) y del 43% en rebaño (95% IC = 25,9% - 60,9%). En el caso del ganado ovino, 
por su parte, dichas prevalencias medias fueron del 13% individual (95% IC = 9,7% – 
15,6%) y del 38% en rebaño (95% IC = 27,1% - 49,9%). Finalmente, en cuando al caprino, 
los niveles medios fueron del 19% individual (95% IC = 15,1% - 23,4%) y 33% en rebaño 
(95% IC = 15,7% - 43,9%). 
Un trabajo de revisión (Guatteo et al., 2010) en el que se evaluaban los distintos estudios 
de seroprevalencias disponibles hasta 2010, mostró valores similares para el caso del 
bovino (20% individual y 37,7% en rebaño), y ligeramente más bajos que los actuales 
para pequeños rumiantes (con un 15% y 25% de seroprevalencia media individual y de 
rebaño, respectivamente).  
En cualquier caso, la ausencia de programas de vigilancia y control de la fiebre Q en 
rumiantes domésticos en la mayoría de los países hace que siga sin conocerse con 
exactitud la verdadera distribución de la enfermedad y en general se considera que su 
prevalencia está subestimada (Guatteo et al., 2010). Asimismo, la falta de armonización 
respecto al diseño de los estudios (que en una importante proporción de casos presentan 
limitaciones), a las técnicas diagnósticas empleadas y a los criterios de interpretación de 





2010). Así, la EFSA en su Opinión Científica sobre fiebre Q señalaba como una de sus 
recomendaciones la necesidad de armonizar el diagnóstico de la enfermedad en 
rumiantes domésticos (EFSA, 2010). 
Tabla 1. Resumen de los principales estudios basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 
frente a C. burnetii en muestras de suero de ganado bovino en distintas regiones del mundo. AG = 
aglutinación. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia 









(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño 








33 (75) - IFI (Hatchette et al., 2002) 
24 (214) - IFI (Lang, 1989) 
- 67 (200) ELISA (Lang, 1988) 
México 28 (450) - ELISA (Salinas-Melédez et al., 2002) 
Trinidad y 
Tobago 4 (256) - AG (Adesiyun y Cazabon, 1996) 
Ecuador 13 (2668) 47 (386) ELISA (Carbonero et al., 2015) 





5 (524) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
6 (444) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
6 (1582) 48 (273) ELISA (McCaughey et al., 2010) 
Bélgica 
15 (1183) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
14 (4657) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
15 (1233)  ELISA (EFSA y ECDC, 2015b) 
14 (4008) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015b) 
7 (77) - ELISA (EFSA y ECDC, 2014) 
14 (1126) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
16 (2762) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
10 (ND) - ELISA (Naesens et al., 2012) 
Suiza 17 (1318) - FC (Hassig y Lubsen, 1998) 
Noruega 
0 (181) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
0 (210) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
0 (550) 0 (55) ELISA (Kampen et al., 2012) 
Finlandia 0 (376) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
Dinamarca 3 (180) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) - 65 (40) ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
Italia 
 
22 (600) - ELISA (Cabassi et al., 2006) 
14 (1188) - IFI (Capuano et al., 2001) 
4 (711) - FC (Martini et al., 1994) 
Malta 13 (12807) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
Polonia 0 (712) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
11 (4118) - FC (EFSA y ECDC, 2016) 











(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño 




9 (4539) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
12 (1397) - FC (Literak y Kroupa, 1998) 
Eslovaquia 
 
1 (2324) - FC (EFSA y ECDC, 2016) 
3 (630) - FC (EFSA y ECDC, 2016) 
2 (3355) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
Bulgaria 5 (566) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
Macedonia 4 (294) - ELISA (Saiti et al., 2014) 
Hungría 
10 (542) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
34 (103) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
10 (542) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
9 (150) - ELISA (Gyuranecz et al., 2012a) 
38 (300) - FC (Gyuranecz et al., 2012a) 
Albania 8 (571) - ELISA (Cekani et al., 2008a) 
Chipre 24 (214) - IFI (Psaroulaki et al., 2006) 
As
ía 
Turquía 6 (416) - IFI (Cetinkaya et al., 2000) 
Irán 11 (93) - ELISA (Khalili y Sakhaee, 2009) 
India 15 (88) - IFI (Vaidya et al., 2010) 
Bangladesh 6 (28) - ELISA (Rahman et al., 2016) 
China 
29 (150) - ELISA (El-Mahallawy et al., 2016a) 
33 (1140) 84 (19) ELISA (El-Mahallawy et al., 2016b) 
15 (1918) - ELISA (El-Mahallawy et al., 2016a) 
25 (1016) - ELISA (Cong et al., 2015) 
Tailandia 5 (988) - ELISA (Doung-Ngern et al., 2017) 7 (130) - IFI (Muramatsu et al., 2014) 
Laos 4 (905) - ELISA (Vongxay et al., 2012) 
Corea del 
Sur 
2 (3087) - IFI/ELISA (Lyoo et al., 2017) 
11 (1224) - IFI/ELISA (Lyoo et al., 2017) 




Egipto 13 (1194) 100 (9) ELISA (Gwida et al., 2014) 
Nigeria 60 (306) - AG (Adesiyun et al., 1984) 
Chad 8 (56) - ELISA (Abakar et al., 2014) 4 (195) - ELISA (Schelling et al., 2003) 
Sudan 40 (52) - AG (Reinthaler et al., 1988) 
Camerún - 68 (146) ELISA (Scolamacchia et al., 2010) 
Togo 9 (596) - IFI (Dean et al., 2013) 7 (464) - IFI (Dean et al., 2013) 
Costa de 
Marfil 14 (633) - ELISA (Kanoute et al., 2016) 
Kenia 
11 (955) - ELISA (Wardrop et al., 2016) 
90 (156) - ELISA (Nakeel et al., 2016) 
6 (113) - ELISA (DePuy et al., 2014) 












(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño 
 (nº de rebaños 
analizados) 
Zimbabue 39 (180) - IFI (Kelly et al., 1993) 41 (274) - IFI (Rhode et al., 1993) 
Isla de la 





Australia 17 (730) - ELISA (Cooper et al., 2013) 0,6 (329) - ELISA (Banazis et al., 2010) 
Nueva 
Zelanda 0 (2181) - FC (Hilbink et al., 1993) 
 
Tabla 2. Resumen de los principales estudios de prevalencias de fiebre Q en bovino en distintas regiones del 
mundo basados en la detección de ADN del patógeno o de anticuerpos específicos frente a C. burnetii en 
muestras de tanque de leche. AG = aglutinación. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del 
complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. ND = no disponible.  
País 
 
Prevalencia en tanque de leche 
Referencia 
% rebaños positivos 
mediante PCR 











61 (316) - - (Bauer et al., 2015) 
96 (134) - - (Pearson et al., 2014) 
94 (316) - - (Kim et al., 2005) 
- 38-92 (24) IFI (McQuiston et al., 2005) 
- 40 (227) AG (Martin et al., 1982) 
- 48 (273) ELISA (McCaughey et al., 2010) 
Portugal 20 (45) 38 (45) ELISA (Anastacio et al., 2016) - 61 (90) ELISA (Pimenta et al., 2015) 
Reino Unido 70 (155) - - (Valergakis et al., 2012) - 21 (273) ELISA (Paiba et al., 1999) 
Francia 84 (37) - - (Guatteo et al., 2006) 
Holanda 
- 58 (566) ELISA (Saegerman et al., 2015) 
19 (301) 82 (301) ELISA (van Engelen et al., 2014b) 
57 (341) 79 (341) ELISA (Muskens et al., 2012) 
 
Bélgica 
- 77 (61) ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
- 79 (224) ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
41 (41) - - (EFSA y ECDC, 2015a) 
- 85 (59) ELISA (EFSA y ECDC, 2015b) 
45 (29) - - (EFSA y ECDC, 2015b) 
30 (50) 58 (206) ELISA (Czaplicki et al., 2012) 
30 (150) 71 (1137) ELISA (Czaplicki et al., 2009) 
3 (180) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 






Prevalencia en tanque de leche 
Referencia 
% rebaños positivos 
mediante PCR 









- 65 (26) ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
- 59 (100) ELISA (Paul et al., 2012) 
32 (1514) 25 (1514) ELISA (Angen et al., 2011) 
Alemania - 8 (500) FC (Wittenbrink et al., 1994) - 100 (14) FC (LiterakyKroupa, 1998) 
Suecia - 8 (1537) ELISA (Nusinovici et al., 2015a) 
Noruega - 0 (3777) ELISA (Kampen et al., 2012) 
Suiza 30 (27) - - (Fretz et al., 2007) 
Italia 
75 (20) - - (Di Domenico et al., 2014) 
43 (780) - - (Vicari et al., 2013) 
60 (287) - - (Vicari et al., 2013) 
- 4 (711) FC (Martini et al., 1994) 
Hungría 




(EFSA y ECDC, 2016) 




(Gyuranecz et al., 2012a) 
67 (15) - - (Gyuranecz et al., 2012a) 
Dinamarca - 59 (100) ELISA (Agger y Paul, 2014) 
Turquía - 35 (48) IFI (Cetinkaya et al., 2000) 
Jordania - 71 (78) ELISA (Obaidat y Kersh, 2017) 
Irán 
- 45 (44) ELISA (Khalili et al., 2011) 
18 (28) - - (Rahimi et al., 2010) 
- 17 (12) ELISA (Khalili y Sakhaee, 2009) 
Bangladesh 
- 17 (92) ELISA (Rahman et al., 2016) 
0,6 (620) - - (Haider et al., 2015) 
China 1 (150) - - (El-Mahallawy et al., 2016a) 
Tailandia 7 (60) - - (Doung-Ngern et al., 2017) 
Isla de la 
Reunión 1 (ND) - - (Cardinale et al., 2014) 




Tabla 3. Resumen de los principales estudios basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 





linked immunoassay. FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. AG = aglutinación. 
ND = no disponible.  
 País 




(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño 






15 (2363) 49 (72) ELISA (Meadows et al., 2015b) 
41 (334) 89 (46) FC (Dolce et al., 2003) 
24 (34) - IFI (Hatchette et al., 2002) 
Estados 
Unidos 17 (3642) - FC/AG 
(McQuiston e hijos, 
2002) 
México 40 (90) - ELISA (Salinas-Melendez et al., 2002) 
Trinidad y 
Tobago 0 (16) - AG 
(AdesiyunyCazabon, 
1996) 





Norte 12 (1022) 62 (58) IFI 
(McCaughey et al., 
2009) 
Reino 
Unido 0,9 (5791) 10,2 (384) ELISA (Lambton et al., 2016) 
Portugal 9 (ND) 34 (79) ELISA (Anastacio et al., 2013) 
Holanda 
19 aptitud láctea (953) 79 aptitud láctea (33)  
ELISA (Schimmer et al., 2014) 
2 aptitud no láctea (5671) 31 aptitud no láctea (1344)  
6 aptitud láctea (140) 39 aptitud láctea (13) 
ELISA (van den Brom et al., 2013a) 2 aptitud no láctea  (11 912) 14 aptitud no láctea (1195) 
4 (3603) - ELISA (Houwers y Richardus, 1987) 
Bélgica 
15 (27) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
7 (27) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
Suiza 2 (321) 5 (100) ELISA (Magouras et al., 2015) 
Noruega 0 (590) 0 (118) ELISA (Kampen et al., 2012) 
Suecia - 0 (518) ELISA (Ohlson et al., 2014) 
Finlandia 
0 (15) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
0 (65) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
Letonia 0 (27) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015b) 
Polonia 0 (3379) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
Italia 16 (2553) 39 (111) ELISA (Rizzo et al., 2016) 
38 (675) - ELISA (Masala et al., 2004) 
Malta 5 (20) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015b) 
República 
Checa 0 (17) - ELISA 
(EFSA y ECDC, 
2016) 
Albania 3 (293) - ELISA (Cekani et al., 2008a) 
Hungría 
 0 (105) - FC (EFSA y ECDC, 2016) 
38 (50) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 









(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño 
 (nº de rebaños analizados) 
3 (40) - FC (EFSA y ECDC, 2015b) 
0 (400) 
6 (400) - 
FC 
ELISA 
(Gyuranecz et al., 
2012a) 
Rumanía 
0 (19) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
0 (133) - ELISA (EFSA y ECDC, 2015b) 
Bulgaria 
- 3 (733) FC (EFSA y ECDC, 2015b) 
7 (102) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
Macedonia 16 (390) - ELISA (Saiti et al., 2014) 
Grecia - 17 (333) ELISA 
(EFSA y ECDC, 
2016) 
10 (554) 100 (ND) IFI (Pape et al., 2009) 
Chipre 19 (481) - IFI (Psaroulaki et al., 2006) 
Croacia 
 
11 (182) - FC (Morovic et al., 2009) 




20 (743) 81 (42) ELISA (Kennerman et al., 2010) 
- 45 (47) IFI (Cetinkaya et al., 2000) 
Irán 
34 (127) - ELISA (Ezatkhah et al., 2015) 
34 (253) 88 (32) ELISA (Esmaeili et al., 2014) 
20 (1100) 100 (ND) ELISA (Asadi et al., 2013) 
24 (253) - ELISA (Esmaeili et al., 2013) 
Pakistán 33 (271)  77 (52) ELISA (Zahid et al., 2016) 
India 12 (43) - IFI (Vaidya et al., 2010) 9 (43) - ELISA (Vaidya et al., 2010) 
Bangladesh 10 (21) - ELISA (Rahman et al., 2016) 
China 14 (784) - ELISA (Cong et al., 2015) 
Tailandia  2 (48) - ELISA (Doung-Ngern et al., 2017) 




Argelia 12 (213) 71 (14) ELISA (Khaled et al., 2016) 
Egipto 23 (89) - IFI (Mazyad y Hafez, 2007) 
Chad 11 (142) 43 (128) ELISA (Schelling et al., 2003) 
Togo 14 (207) - ELISA (Dean et al., 2013) 
Gambia 19 (398) - ELISA (Klaasen et al., 2014) 
Costa de 
Marfil 9 (184) - ELISA (Kanoute et al., 2016) 
Kenia 
12 (332) - ELISA (Muema et al., 2017) 
58 (80) - ELISA (Nakeel et al., 2016) 
18 (159) - ELISA (Knobel et al., 2013) 
Isla de la 
Reunión 1 (137) - ELISA 





 Australia 0 (50) - ELISA (Banazis et al., 2010) 
Nueva 






Tabla 4. Resumen de los principales estudios de prevalencias de fiebre Q en ovino en distintas regiones del 
mundo basados en la detección de ADN del patógeno o de anticuerpos específicos frente a C. burnetii en 
muestras de tanque de leche. ELISA = Enzyme-linked immunoassay. 
País 
 
Prevalencia en tanque de leche 
Referencia PCR 








Bélgica 13 (95) 26 (95) ELISA (EFSA y ECDC, 2015a) 
Holanda 
0 (30) - - (EFSA y ECDC, 2015b) 
0 (16) 19 (16) ELISA (van den Brom et al., 2012b) 
Suiza 0 (81) - - (Fretz et al., 2007) 
Jordán - 52 (48) ELISA (Obaidat y Kersh, 2017) 
Irán 
 
6 (140) - - (Rahimi et al., 2011) 
0 (110) - - (Rahimi et al., 2010) 
Turquía 
0 (186) - Muestras de leche individuales. Rebaños sin trastornos reproductivos (Ongor et al., 
2004) 7 (214) - 
Muestras de leche individuales. 
Rebaños con trastornos 
reproductivos 
Gambia 3 (67) ovejas + cabras 
-  Muestras de leche individuales (Klaasen et al., 2014) 
Isla de la 
Reunión 0 (137) 















Tabla 5. Resumen de los principales estudios basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 
frente a C. burnetii en muestras de suero de ganado caprino en distintas regiones del mundo. AG = 
aglutinación. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia 
indirecta. ND = no disponible.  
 País 




(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño  






Canadá 33 (2195) 63 (76) ELISA (Meadows et al., 2015a) 19 (64) - IFI (Hatchette et al., 2002) 
Estados 
Unidos 
3 (608) 12 (89) ELISA (Bauer et al., 2016) 
1 (249) 4 (24) ELISA (Baker y Pithua, 2014) 
42 (2624) - FC/AG (McQuiston e hijos, 2002) 
México 35 (60) - ELISA (Salinas-Meledez et al., 2002) 





Norte 9 (54) - IFI (McCaughey et al., 2010) 
Reino 
Unido 
0,8 (522) 3 (145) ELISA (Lambton et al., 2016) 
9 (54) 43 (7) IFI (McCaughey et al., 2009) 
Portugal 10 (ND) 29 (52) ELISA (Anastacio et al., 2013) 
Holanda 
8 (3134) 18 (442) ELISA 2008 (van den Brom et al., 2013a) 
21 (2828) 47 (123) ELISA. 2009-10 (Schimmer et al., 2011) 
Bélgica 12 (25) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 17 (6) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
Suiza 3 (321) 11 (72) ELISA (Magouras et al., 2015) 
Polonia 0 (1041) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
Italia 16 (3185) 19 (206) ELISA (Rizzo et al., 2016) 13 (2155) 47 (82) ELISA (Masala et al., 2004) 
República 
Checa 0 (27) - ELISA (EFSA y ECDC, 2016) 
Eslovaquia 0 (56) - FC (EFSA y ECDC, 2016) 
Polonia 0 (3340) - FC (EFSA y ECDC, 2015b) 0 (918) 0 (48) ELISA (Czopowicz et al., 2010) 
Hungría 0 (22) - FC (EFSA y ECDC, 2016) 0 (59) - FC (EFSA y ECDC, 2015b) 
Albania 19 (64) - ELISA (Cekani et al., 2008b) 
Bulgaria - 1 (71) FC (EFSA y ECDC, 2015b) 26 (69) - FC (EFSA y ECDC, 2015a) 
Macedonia 0 (68) - ELISA (Saiti et al., 2014) 
Grecia 7 (61) - IFI (Pape et al., 2009) 
Chipre 48 (420) - IFI (Psaroulaki et al., 2006) 
Croacia 31 (276) - FC (Morovic et al., 2009) 
As
ia 
Omán 56 (54) - IFI (Scrimgeour et al., 2003) 
Irán 
 22 (241) - ELISA (Ezatkhah et al., 2015) 
27 (180) 100 (ND) ELISA (Asadi et al., 2013) 










(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño  
(nº de rebaños 
analizados) 
Pakistán 28 (271)  69 (52) ELISA (Zahid et al., 2016) 
India 8 (53) - IFI (Vaidya et al., 2010) 6 (53) - ELISA (Vaidya et al., 2010) 
Bangladesh 
 
 3 (30) - ELISA (Rahman et al., 2016) 
1 (529) - ELISA (Haider et al., 2015) 
China 22 (150) - ELISA (El-Mahallawy et al., 2016a) 12 (1440)  IFI/FC/ELISA (El-Mahallawy et al., 2016a) 
Tailandia  4 (516) - ELISA (Doung-Ngern et al., 2017) 
Corea del 
Sur 19 (597) - ELISA (Jung et al., 2014) 




Argelia 15 (40) - ELISA (Khaled et al., 2016) 
Egipto 53 (42) - IFI (Mazyad y Hafez, 2007) 
Chad 13 (134) 46 (28) ELISA (Schelling et al., 2003) 
Togo 8 (198) - ELISA (Dean et al., 2013) 
Gambia 24 (490) - ELISA (Klaasen et al., 2014) 
Costa de 
Marfil 12 (91) - ELISA (Kanoute et al., 2016) 
Kenia 
26 (508) - ELISA (Muema et al., 2017) 
58 (80) - ELISA (Nakeel et al., 2016) 
32 (378) - ELISA (Knobel et al., 2013) 
Zimbabue 10 (180)  IFI (Kelly et al., 1993) 
Isla de la 
Reunión 13 (134) - ELISA (Cardinale et al., 2014) 
 
 
Tabla 6. Resumen de los principales estudios de prevalencias de fiebre Q en caprino en distintas regiones 
del mundo basados en la detección de ADN del patógeno o de anticuerpos específicos frente a C. burnetii. 
en muestras de tanque de leche. ELISA = Enzyme-linked immunoassay. FC = Fijación del complemento. 
País 
 












Estados Unidos 7 (85) - - (Bauer et al., 2016) 61 (316) - - (Bauer et al., 2015)  
Brasil 100 (6) - Muestras individuales (Mares-Guia et al., 2014) 
Holanda 
0,95 (951) - - (EFSA y ECDC, 2015b) 
21 (392) - 2009 (van den Brom et al., 2015b) 0,3 (332) - 2014 
33 (292) 30 (292) ELISA (van den Brom et al., 2012b) 






Los animales infectados excretan C. burnetii principalmente durante el parto o el aborto, 
presentando la placenta, el feto y otros anejos fetales una alta carga infectiva. Así, se 
considera que en todas las especies la placenta presenta la mayor carga bacteriana 
(Roest et al., 2012) ya que un gramo de este tejido puede contener hasta el equivalente 
a 5 x 108 veces la dosis infectiva 50 para el cobaya (Welsh et al., 1951). En esta misma 
línea, estudios actuales basados en técnicas de PCR cuantitativas ponen de manifiesto 
que el número de equivalentes de genoma por gramo de placenta de cabra es de 1,5 a 
2,5 x 108 (Kersh et al., 2013) y de 109 copias de genoma por ml de exudado de cotiledones 
bovinos de animales infectados (Hansen et al., 2011). Respecto a los fetos procedentes 
de abortos, un estudio realizado en granjas de ovino y caprino en Suiza demostró que el 
25% de los fetos ovinos y el 37% de los caprinos presentaban una concentración de C. 
burnetii superior a 104 bacterias por gramo de tejido (Magouras et al., 2015). Sin embargo, 
los animales infectados que presentan partos normales también pueden excretar una 
cantidad de bacterias equivalente a los animales que experimentan un aborto y por tanto 
País 
 













9 (114) - - (EFSA y ECDC, 2016) 
12 (60) 25 (60) 2009 




13 (117) - - (EFSA y ECDC, 2015b) 
Suiza 0 (81) - - (Fretz et al., 2007) 
Suecia 0 (58) 0,4 (58) ELISA (Ohlson et al., 2014) 
Dinamarca 6 (800) - - (Paul et al., 2012) 
Noruega - 0 (348) ELISA (Kampen et al., 2012) 




(EFSA y ECDC, 2015a) 
Jordania - 56 (23) ELISA (Obaidat y Kersh, 2017) 
Irán 
5 (110) - - (Rahimi et al., 2011) 
2 (56) - - (Rahimi et al., 2010) 
Gambia 3 (67) ovejas + cabras - 
Muestras 
individuales (Klaasen et al., 2014) 
Isla de la 
Reunión 5 (134) - 
Muestras 





pueden constituir una importante fuente de infección (Roest et al., 2012; Sting et al., 
2013b).  
Otras vías de excreción en los animales tras el acontecimiento reproductivo son la leche, 
las descargas vaginales y las heces y, en menor medida, la orina y el semen (Arricau-
Bouvery et al., 2003; Arricau Bouvery et al., 2003; Berri et al., 2005a; Berri et al., 2001; 
Guatteo et al., 2006; Guatteo et al., 2007b; Heinzen et al., 1999; Joulie et al., 2015; 
Rodolakis et al., 2007; Rousset et al., 2009a). La duración y el nivel de excreción 
dependen de la especie animal y la vía y están sujetos a una gran variabilidad individual 
(Rousset et al., 2009a). En cualquier caso, dicha excreción puede prolongarse durante 
largos periodos de tiempo (Rodolakis, 2009), llegando a meses e incluso años en 
animales persistentemente infectados que excretan la bacteria durante partos sucesivos 
(Berri et al., 2007; Berri et al., 2002). El patrón de excreción puede presentar una cinética 
continua o intermitente (Guatteo et al., 2007b; Guatteo et al., 2012; Sting et al., 2013b), 
asociándose la reactivación de la excreción con los sucesivos acontecimientos 
reproductivos (Berri et al., 2007; Berri et al., 2002; Rousset et al., 2009a; Rodolakis et al., 
2007).  
En bovino, se ha descrito la leche como la principal vía de excreción por encima de la 
vaginal o a través de las heces (Guatteo et al., 2012; Roest et al., 2013b), y es 
prácticamente la única vía observada en rebaños infectados pero sin desarrollo de clínica 
asociada a C. burnetii (Guatteo et al., 2007b; Rodolakis et al., 2007). En esa misma línea, 
en un estudio se observó que el 85% de las vacas solo excretaban la bacteria por una vía 
(normalmente en leche) y solamente el 2% lo hacían simultáneamente por leche, heces y 
descargas vaginales (Beaudeau, 2006). Por el contrario, en rebaños con sintomatología 
clínica se ha observado que un 46% de los animales excretan simultáneamente la bacteria 
en leche y secreciones vaginales (Guatteo et al., 2012), siendo esta la combinación de 
vías de excreción más frecuente cuando se produce simultáneamente por más de una 
vía. Sin embargo, no en todos los casos se observa el predominio de la excreción de C. 
burnetii a través de la leche. En este sentido cabe citar un estudio llevado a cabo en vacas 
naturalmente infectadas procedentes de 31 rebaños donde no se observó un predominio 
de una vía de excreción frente a otra, si bien también se observó la tendencia del bovino 
a excretar C. burnetii por una única vía, ocurriendo este fenómeno en el 65% de los 
animales y existiendo solo un 6,4% de animales con excreción por las tres vías citadas 
(leche, secreciones vaginales y heces) (Guatteo et al., 2006).  




Durante los tres últimos meses de gestación y en el momento del parto se produce una 
recrudescencia de la infección en el bovino (Harris et al., 2000), lo que se traduce en un 
efecto sobre la duración de la excreción en leche, que es máxima en el periodo 
comprendido entre dos semanas antes y dos semanas después del acontecimiento 
reproductivo (Woldehiwet, 2004). Ese hecho podría explicarse por el estado de 
inmunosdepresión que tiene lugar durante el periparto debido a los altos niveles 
plasmáticos de progesterona y cortisol, y que volvería a niveles normales en los siguientes 
90 días al mismo (Harris et al., 2000; Lewis, 2004). Sin embargo, la excreción puede 
prolongarse durante aproximadamente un año (Biberstein et al., 1974; Enright et al., 1957; 
Rodolakis et al., 2007), e incluso mantenerse hasta tres años (Kim et al., 2005). El bovino 
es la especie de rumiante doméstico en la que la excreción es más duradera, existiendo 
una correlación entre la serología y la excreción, de modo que animales excretores con 
anticuerpos específicos frente a C. burnetii excretan la bacteria durante más tiempo que 
los individuos con serología negativa (Courcoul et al., 2010). En heces y secreciones 
vaginales la duración de la excreción está en torno a los 14 días tras el acontecimiento 
reproductivo (revisado por Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; Guatteo et al., 2007b; 
Guatteo et al., 2012). El mayor grado de excreción por vía vaginal está asociado con un 
mayor riesgo de excreción persistente en leche (Guatteo et al., 2007b). En bovinos, en la 
mayoría de los casos la excreción es intermitente, habiéndose descrito patrones de 
excreción constante, principalmente en leche (Guatteo et al., 2007a), lo que sería 
indicativo de que C. burnetii presenta un mayor tropismo por la glándula mamaria que por 
el tracto digestivo o el reproductor (García-Ispierto et al., 2014). De hecho, en infecciones 
crónicas, C. burnetii se localiza tanto en la glándula mamaria y ganglios linfáticos 
asociados como en el útero (Baboudieri, 1959; BacayParetsky, 1983; Ho et al., 1995; 
Jellison et al., 1948). También se ha observado que el ganado bovino tiene mayor 
tendencia a desarrollar infecciones crónicas con excreción persistente de la bacteria que 
el ganado ovino (Lang, 1990 revisado por Porter et al., 2011). Solo en algunos casos se 
han observado patrones de excreción persistente en secreciones vaginales, asociándose 
este fenómeno al aborto por C. burnetii (Guatteo et al., 2012). 
La leche también ha sido considerada tradicionalmente la principal vía de excreción en 
cabras (Rodolakis et al., 2007; Roest et al., 2013b), si bien en un estudio se observó que 
no existía un predominio de la excreción por ninguna de las tres vías (leche, descargas 
vaginales y leche) en cabras que habían presentado un aborto debido a C. burnetii o 
estaban infectadas pero con partos normales (Rousset et al., 2009a). La duración de la 
excreción varía ampliamente en función del individuo (Rousset et al., 2009a). Así, se ha 





Bouvery et al., 2003) y 32 días tras el parto (Roest et al., 2012), o incluso hasta tres o 
cuatro meses tras el acontecimiento reproductivo dependiendo del estudio (Berri et al., 
2007; Berri et al., 2005b; Sting et al., 2013b). En cuanto a las descargas vaginales, 
también consideradas una vía de excreción relevante en el caprino, se ha observado que 
C. burnetii se excreta en las mismas desde 14 días (Arricau Bouvery et al., 2003) hasta 
cuatro meses (Berri et al., 2007) tras el parto/aborto. En heces, considerada una vía de 
excreción secundaria, se ha descrito una duración media de la misma de 20 días (Arricau 
Bouvery et al., 2003). Diversos estudios han puesto de manifiesto que la excreción en el 
caprino presenta mayoritariamente un carácter discontinuo (Arricau-Bouvery et al., 2005; 
Arricau Bouvery et al., 2003; Berri et al., 2007; Berri et al., 2005b; Rousset et al., 2009a; 
Sting et al., 2013b). En general, se considera que la excreción en cabras naturalmente 
infectadas se limita a la paridera posterior a la infección (Hatchette et al., 2003a), aunque 
en cabras infectadas experimentalmente se ha descrito una excreción en leche y 
descargas vaginales durante dos parideras consecutivas (Berri et al., 2007).  
En el caso de las ovejas, y a diferencia de las dos anteriores especies, se considera que 
la vía de excreción más importante son las descargas vaginales, seguida de las heces, y 
en menor medida la leche (Arricau-Bouvery et al., 2005; Astobiza et al., 2009; Rodolakis 
et al., 2007; Roest et al., 2012). Sin embargo, en un estudio reciente llevado a cabo en un 
rebaño infectado de forma natural se observó que el porcentaje de animales excretores 
por heces era superior al de animales excretores por vía vaginal (75% frente a 54%) 
(Astobiza et al., 2013). Dependiendo del estudio se ha observado que la duración de la 
excreción a través de secreciones vaginales oscila entre los 11-18 días post parto (Porter 
et al., 2011) hasta las ocho, diez y 12 semanas tras el acontecimiento reproductivo 
(Astobiza et al., 2009; Berri et al., 2001; Rodolakis et al., 2007), pudiendo excretarse en 
partos consecutivos (Berri et al., 2002). Se han descrito periodos de excreción en heces 
muy variables que oscilan entre ocho días (Baboudieri, 1959; Berri et al., 2001), 11-18 
días (Marrie, 1990a revisado por Porter et al., 2011), ocho semanas (Rodolakis et al., 
2007) y hasta cinco meses (Astobiza et al., 2009), dependiendo del estudio. Respecto a 
la leche, los niveles de excreción son claramente menores respecto a las otras dos vías 
citadas (Astobiza et al., 2009; Rodolakis, 2009). Así, en un estudio llevado a cabo por 
Rodolakis y colaboradores no se observó excreción constante en leche en ningún animal 
(Rodolakis et al., 2007). Sin embargo, Astobiza y colaboradores observaron que, en un 
rebaño infectado, el 50% de las hembras excretaban C. burnetii por esta vía, llegándose 
a observar una duración de la eliminación de hasta cuatro meses en algunos casos 
(Astobiza et al., 2009). Por otro lado, Rodolakis y colaboradores, a diferencia de lo que se 
describía en el bovino, no observaron ningún animal que excretara la bacteria únicamente 




por una vía, siendo más común la excreción conjunta en secreciones vaginales y heces 
(Rodolakis et al., 2007). 
2.2.3. Transmisión 
C. burnetii se transmite a animales y a personas principalmente por la vía respiratoria a 
través de la inhalación de aerosoles primarios o secundarios que se generan a partir del 
material contaminado (Berri et al., 2005a; Berri et al., 2005b; Gonder et al., 1979; Maurin 
y Raoult, 1999; Roest et al., 2012; Tigertt et al., 1961; Welsh et al., 1951, 1958). Los 
aerosoles primarios proceden principalmente de las placentas, fetos, líquido amniótico y 
otras secreciones contaminadas, mientras que los aerosoles secundarios son generados 
a partir de materiales previamente contaminados por los animales, como la cama y el 
estiércol (Berri et al., 2003b; Delsing y Kullberg, 2008; Panaiotov et al., 2009), la lana (en 
el caso de las ovejas) (Abinanti et al., 1953), las ropas contaminadas (Marrie et al., 1989) 
y otros fómites (Woldehiwet, 2004). A este respecto, en el caso de los animales, no puede 
descartarse la infección vía oral por ingestión de alimentos dentro de un ambiente con 
alta concentración de la bacteria, propio de granjas infectadas (Roest et al., 2013b; 
Woldehiwet, 2004).  
Diversos estudios realizados en los últimos años han puesto de manifiesto el alto grado 
de presencia de C. burnetii en el ambiente de granjas infectadas (suelo, polvo, aire) 
durante un brote, así como su prolongada persistencia tras el mismo (Astobiza et al., 
2011a; de Bruin et al., 2013; de Bruin et al., 2012; de Rooij et al., 2016; Hogerwerf et al., 
2012; Joulie et al., 2015; Kersh et al., 2013). De hecho, se ha señalado recientemente 
(Nusinovici et al., 2015c) que la presencia de C. burnetii en el ambiente de una explotación 
no necesariamente está ligada a la infección activa de los animales y por tanto excreción 
de la misma, observación que contradice la tradicionalmente asumida alta infectividad de 
C. burnetii. 
El viento, especialmente en conjunción con un tiempo cálido y seco, juega un papel 
importante en la epidemiología de la enfermedad, siendo uno de los principales factores 
asociados a su transmisión (Maurin y Raoult, 1999; Nusinovici et al., 2015a; van Leuken 
et al., 2016), ya que puede transportar las formas de resistencia de la bacteria en material 
desecado hasta distancias superiores a cinco kilómetros (van der Hoek et al., 2012). Por 
ello pueden aparecer tanto casos aislados y brotes alejados del origen de la infección, de 
modo que no es indispensable el contacto directo con animales para que tenga lugar el 
contagio. De igual forma la aparición de brotes humanos asociados a la transmisión 





carne y otras actividades relacionadas con la presencia de animales, como la 
trashumancia, ha podido ser bien documentada (Brouqui et al., 2004; Carrieri et al., 2002; 
Dupuis et al., 1987; Ladbury et al., 2015; O'Connor et al., 2015; Tissot-Dupont et al., 2004; 
Whelan et al., 2012; Wilson et al., 2010). Así, por ejemplo, se ha descrito la transmisión 
de la enfermedad entre granjas por acción del viento (Nusinovici et al., 2015b; Pandit et 
al., 2016). No obstante, en muchas ocasiones es difícil establecer un vínculo 
epidemiológico entre los casos clínicos humanos y el origen de los mismos, que con 
frecuencia se producen en pacientes que no tienen contacto directo con rumiantes 
domésticos y/o que viven en ambientes urbanos, lo que dificulta la investigación 
epidemiológica (Gilsdorf et al., 2008; Hawker et al., 1998; Salmon et al., 1982; Schimmer 
et al., 2010; Tissot-Dupont et al., 2004; Tissot-Dupont et al., 1999; Wallensten et al., 2010).  
Los rumiantes domésticos son la principal fuente de infección para el hombre (Maurin y 
Raoult, 1999). Así, las ovejas están consideradas como la especie más frecuentemente 
asociada a brotes mundialmente (van den Brom et al., 2015c), seguidas por las cabras [la 
especie implicada en el brote de Holanda, el mayor descrito hasta la fecha (van der Hoek 
et al., 2012)] y, en tercer lugar, el ganado bovino (Chmielewski y Tylewska-
Wierzbanowska, 2013; Roest et al., 2013b). Sin embargo, también los gatos (Goyette et 
al., 1994; Marrie et al., 1988; Pinsky et al., 1991; Shapiro et al., 2016), perros (Buhariwalla 
et al., 1996) e incluso otras especies menos frecuentemente implicadas en la 
epidemiología de la enfermedad, como caballos (Bamberg et al., 2007; Marenzoni et al., 
2013) o palomas (Stein y Raoult, 1999) pueden ser una fuente de infección para el 
hombre. 
Los ciclos de infección en los animales domésticos presentan un cierto carácter 
estacional (Enright et al., 1971), dado que es en la época de partos cuando se produce 
una mayor excreción de la bacteria y, por tanto, el momento en el que se favorece la 
infección de otros animales dentro de la misma granja, así como su dispersión a 
explotaciones vecinas (Hogerwerf et al., 2013). Este fenómeno estacional también se ha 
observado en los casos en el hombre, dado que unas de las principales fuentes de 
infección son, precisamente, los partos de los rumiantes domésticos (Maurin y Raoult, 
1999; van der Hoek et al., 2012).  
Se ha detectado también la presencia de la bacteria en semen y fluidos genitales, tanto 
de animales domésticos como silvestres (García-Seco et al., 2016; Kruszewska y 
Tylewska-Wierzbanowska, 1997; Ruiz-Fons et al., 2014), aunque actualmente no se 
conoce la importancia de esta vía en el mantenimiento de la enfermedad y la transmisión 




del patógeno. No obstante, se han descrito casos de trasmisión venérea de forma 
experimental en ratones (Tylewska-Wierzbanowska y Kruszewska, 1990). En esta misma 
línea, también puede producirse la transmisión vertical en animales, si bien en este caso 
tampoco se conoce su trascendencia (OIE, 2016). Por otra parte, se ha demostrado 
experimentalmente la fuerte capacidad de unión de C. burnetii a la zona pelúcida del 
ovocito (Alsaleh et al., 2013), lo que sugeriría una posible transmisión de la enfermedad 
a partir de una transferencia de embriones, aunque también en este caso son necesarios 
más estudios para determinar la capacidad de trasmisión de la enfermedad por dicha vía.  
En cuanto a la transmisión a humanos de C. burnetii por la ingestión de leche o 
productos lácteos contaminados no tratados térmicamente, todavía existe controversia 
respecto a la misma (EFSA, 2010; Gale et al., 2015), considerándose una ruta secundaria 
(EFSA, 2010; Maurin y Raoult, 1999). De hecho, a lo largo de la historia se ha descrito un 
número limitado de casos que podrían asociarse al consumo de leche no pasteurizada 
(Brown et al., 1968; Harvey y Marmion, 1956; Signs et al., 2012) y un único brote asociado 
al consumo de productos lácteos (Fishbein y Raoult, 1992). También existen tres estudios 
realizados en 1949 en residentes de un asilo (Fonseca, 1949 revisado por Gale et al., 
2015), en 1963 en una penitenciaría (Benson et al., 1963) y en 1973 en personas 
voluntarias (Krumbiegel y Wisniewski, 1970), todos basados en el consumo de leche o 
alimentos contaminados con C. burnetii por personas en las que no se observaron 
síntomas clínicos, aunque sí seroconversión en dos de los citados trabajos. Por todo ello, 
algunos autores han llegado incluso a cuestionar que C. burnetii deba ser considerada 
como un patógeno transmitido por alimentos, argumentando el poco grado de infectividad 
de esta bacteria por la vía oral (Cerf y Condron, 2006; Eldin et al., 2013).  
La escasez de casos humanos que se puedan asociar a un contagio por vía alimentaria 
contrasta con varios aspectos de la excreción en leche de C. burnetii: (i) la leche es una 
vía de excreción primaria de esta bacteria en el caso de vacas y cabras (Guatteo et al., 
2012; Rodolakis et al., 2007; Rousset et al., 2009a) (ii) los animales infectados pueden 
excretar la bacteria por esta vía durante largos periodos de tiempo, si bien es un aspecto 
sujeto a una gran variabilidad individual (como se recoge en la sección 2. 2. 2) y (iii) si 
bien C. burnetii no es capaz de multiplicarse en la leche (Gale et al., 2015), las bacterias 
presentes en la misma mantienen su viabilidad y son infectivas, tal como quedó 
demostrado en distintos estudios llevados a cabo en cobaya y en ratón mediante desafíos 
intraperitoneales con leche procedente de vacas infectadas (Bell et al., 1949; Enright et 
al., 1957; Loftis et al., 2010). Sin embargo, se ha descrito que para inducir una infección 





1993), lo que sugeriría que C. burnetii presenta una menor capacidad infectiva por vía 
digestiva que por vía respiratoria. Se estima que el número de bacterias excretadas por 
mililitro de leche de vacas infectadas oscila entre 213 y 11 073 (Gale et al., 2015; Guatteo 
et al., 2007b) y que dos mililitros de leche de vaca vehiculan una media de 98,8 dosis 
infectivas 50 para cobaya por vía intraperitoneal [que contendrían entre dos y 112 
bacterias (Gale et al., 2015)], si bien este número podría variar ampliamente desde una 
hasta 1000 dosis (Enright et al., 1957). 
En el caso de los productos lácteos como el queso, existen aún menos evidencias de 
transmisión a humanos (Fishbein y Raoult, 1992). De hecho, aunque existen estudios que 
han puesto de manifiesto la presencia de ADN de C. burnetii en estos productos 
(Capuano, 2012; Galiero et al., 2016) y una mayor carga bacteriana en quesos hechos 
con leche sin pasteurizar (Eldin et al., 2013; Hirai et al., 2012) en comparación con  los 
elaborados con leche pasteurizada (Enright et al., 1957; Loftis et al., 2010), en el único 
estudio realizado hasta la fecha para determinar la viabilidad de C. burnetii en queso se 
concluyó que esta no era viable (Eldin et al., 2013). Esto podría ser debido a los largos 
periodos de maduración y el bajo pH alcanzado en este proceso, que serían capaces de 
reducir en gran medida la viabilidad de la bacteria en quesos curados (Gale et al., 2015). 
También se ha especulado sobre la posibilidad de que C. burnetii quede retenida en el 
suero lácteo durante el proceso de fabricación del queso, aunque esta hipótesis no ha 
sido evaluada hasta la fecha (Gale et al., 2015).  
Teniendo en cuenta la información disponible al respecto, Gale y colaboradores llevaron 
a cabo un estudio en Reino Unido donde se estimó que la probabilidad de exposición a 
una o más bacterias por consumo diario de leche sin pasteurizar era de un 0,403, con un 
nivel de exposición medio de 1266 unidades infectivas de cobaya/persona/día, asumiendo 
un consumo diario de 0,127 kg de leche, lo que supondría una dosis relativamente alta 
(Gale et al., 2015). Sin embargo, y a falta de datos de dosis-respuesta sobre el potencial 
infeccioso de dichas unidades en el hombre, el escaso número de casos humanos 
notificados en comparación con la teórica dosis de exposición estimada, sugiere que el 
riesgo de infección por consumo de leche y productos lácteos no pasteurizados no es 
despreciable pero sí sustancialmente limitado en comparación con el riesgo de 
transmisión por vía aerógena. 
 
 




2.2.3.1. Papel de las garrapatas en la transmisión de C. burnetii  
En cuanto al papel de las garrapatas como vectores de la enfermedad, cabe destacar que 
desde la primera detección de la actual cepa de referencia Nine Mile en una garrapata de 
la especie Dermacentor andersoni en los años 30 (Davis, 1938) se ha venido estudiando 
el modo en que estos artrópodos pueden contribuir a la transmisión y mantenimiento de 
la fiebre Q. De acuerdo con estudios realizados a mediados del siglo pasado, C. burnetii 
estaría presente en más de 40 especies de garrapatas duras y blandas (Baboudieri, 
1959), demostrándose la capacidad de transmisión de este patógeno en condiciones de 
laboratorio en una amplia variedad de las mismas, así como la total competencia como 
vectores y la transmisión transovárica en siete y en tres de ellas, respectivamente 
(revisado por Duron et al., 2015b). Por otro lado, las garrapatas no solo son capaces de 
transmitir la enfermedad a través de la picadura, sino que también pueden excretar 
grandes cantidades de C. burnetii en las heces [por encima de 109 bacterias por gramo 
de heces (Philip, 1948b)] , por lo que la bacteria puede transmitirse vía aerógena a través 
de la inhalación de aerosoles formados a partir de estas [por ejemplo, durante el esquileo 
de las ovejas dada la acumulación de los excrementos de los artrópodos en la lana 
(Hellenbrand et al., 2001a; Schulz, 2005)].  
Diversos estudios apuntan a que estos artrópodos podrían actuar como un nexo entre el 
ciclo doméstico y el silvestre (Astobiza et al., 2011c; Cooper et al., 2013; González-Barrio 
et al., 2016b; Pacheco et al., 2013) facilitando la transmisión entre distintas especies de 
animales silvestres y de estos a los domésticos e incluso al hombre, y contribuyendo a 
dispersar la enfermedad entre vertebrados (Duron et al., 2015b). En esta línea se han 
observado prevalencias de C. burnetii en garrapatas de hasta el 10% en distintos países 
de Europa, América y África [revisado por (Duron et al., 2015b)] y del 29% en zonas 
endémicas, como Chipre (Psaroulaki et al., 2014). En España se han observado 
prevalencias del 7,7% en la zona centro (Toledo et al., 2009) y del 7,3% en la zona de 
Valle del Ebro (Oteo, 1991). Estos porcentajes de infección en el vector están en 
consonancia con los observados en otros patógenos transmitidos por garrapatas como 
Anaplasma (Stuen et al., 2013), lo que por otra parte podría sugerir que estos vectores sí 
podrían jugar un papel relevante en el mantenimiento y transmisión de C. burnetii en el 
ciclo silvestre de esta enfermedad. De hecho, diversos trabajos han puesto de manifiesto 
la presencia de la bacteria en garrapatas recogidas de distintas especies silvestres 
(Cooper et al., 2013; Duron et al., 2014; Leulmi et al., 2016; Mediannikov et al., 2010; 
Pacheco et al., 2013; Psaroulaki et al., 2014). Respecto a los rumiantes domésticos, 





la detección de anticuerpos específicos frente a C. burnetii y la infestación de los animales 
por garrapatas en las que se detecta el patógeno (Psaroulaki et al., 2006) y han 
identificado la presencia de estos artrópodos como un factor de riesgo asociado a la 
seropositividad en ganado (Asadi, 2014; Cantas et al., 2011; van Engelen et al., 2014b). 
En el caso de la transmisión al hombre también se han descrito algunos casos de fiebre 
Q que podrían asociarse a la picadura de garrapatas (Beaman y Hung, 1989; Dubourg et 
al., 2014; Eklund et al., 1947; Janbon et al., 1989; Nett et al., 2012; Pascual-Velasco et 
al., 2007; Rolain et al., 2005b). 
Sin embargo, en la actualidad se considera que la importancia del papel de estos 
artrópodos como vectores de C. burnetii en la naturaleza es limitada, y aunque pueden 
transmitir la enfermedad ocasionalmente tanto a animales como a personas, esta sería 
una vía secundaria en comparación con la trasmisión aerógena (Duron et al., 2015b). En 
esta línea, las prevalencias de C. burnetii observadas en garrapatas recogidas de distintos 
hospedadores y del ambiente, suelen ser bajas [normalmente por debajo del 5% (Duron 
et al., 2015b)]. Además, la frecuente presencia de bacterias endosimbiontes Coxiella-like 
en garrapatas, con un elevado grado de similitud genética con C. burnetii, podría haber 
dado lugar a una sobreestimación de las prevalencias de esta última en estos 
ectoparásitos, dado que la mayor parte de estos estudios se basan en técnicas 
moleculares dirigidas a la detección de un solo gen mediante PCR. Sin embargo, los 
trabajos más actuales basados en el empleo de secuenciación genética de alto 
rendimiento han puesto de manifiesto que en garrapatas son más prevalentes las distintas 
especies Coxiella-like que C. burnetii (Duron et al., 2015b), por lo que la tradicionalmente 
aceptada descripción de la presencia de C. burnetii en más de 40 especies de estos 
artrópodos (Baboudieri, 1959) debería ser reevaluada. Estas bacterias podrían también 
comprometer los resultados de estudios basados en serología, ya que las garrapatas 
infectadas podrían inocular antígenos que podrían dar lugar a reacciones serológicas 
cruzadas en los hospedadores (Mariconti et al., 2012). Se ha sugerido que este fenómeno 
ha podido dar lugar a que la seroprevalencia de fiebre Q tanto en animales como en 
personas pudiera estar sobreestimada (Duron et al., 2015b), si bien serían necesarios 
más estudios para determinar la especificidad de las actuales técnicas serológicas a este 
respecto.  
El papel de las garrapatas en la transmisión de la enfermedad estaría aún más 
cuestionado en el caso de los animales domésticos, considerándose que estos artrópodos 
tienen un papel menor en el ciclo epidemiológico de la enfermedad en dichas especies. 
Este hecho estaría asociado al menor potencial de transmisión por picadura de garrapata 




en comparación con la transmisión aerógena en un ambiente altamente contaminado, tal 
y como es esperable en explotaciones positivas por la excreción masiva de bacteria y la 
mayor densidad animal propia de los sistemas de producción intensiva. En relación a ello, 
se ha observado que, en granjas infectadas por C. burnetii y en explotaciones vecinas, la 
prevalencia de garrapatas positivas puede ser muy baja (Cardinale et al., 2014) e incluso 
inexistente (Sprong et al., 2012). Finalmente, en el caso de la transmisión al hombre, y a 
pesar de los posibles casos de transmisión antes citados, no se puede descartar la 
exposición de los pacientes a la bacteria por otras vías (principalmente la aerógena), por 
lo que también en el caso del hombre el papel de las garrapatas en la transmisión sigue 
planteando dudas (Duron et al., 2015b).  
En lo que respecta a la transmisión de persona a persona, aunque es un fenómeno 
infrecuente, a lo largo de la historia se han descrito algunos casos. Así, se ha descrito 
puntualmente la transmisión por contacto sexual (Kruszewska et al., 1996; Milazzo et al., 
2001), por contagio durante el parto de una mujer infectada a su matrona (Raoult y Stein, 
1994), durante autopsias (Harman, 1949; Marmion y Stoker, 1950), por trasplante de 
médula ósea (Kanfer et al., 1988) por inoculación intradérmica (revisado por Maurin y 
Raoult, 1999) o por transfusión sanguínea (revisado por Maurin y Raoult, 1999). También 
se ha descrito la infección por C. burnetii de forma congénita (Stein y Raoult, 1998). 
2.2.4. FACTORES DE RIESGO PARA LA TRANSMISIÓN DE C. BURNETII EN 
RUMIANTES DOMÉSTICOS 
2.2.4.1. Factores de riesgo asociados al hospedador 
A nivel individual, una de las principales características asociadas a la detección de 
animales seropositivos es la edad de los mismos, siendo más alta la probabilidad de 
obtener resultados positivos en las pruebas serológicas frente a fiebre Q animales 
mayores. Así, la asociación entre la presencia de anticuerpos específicos frente a este 
patógeno y la edad del individuo se ha observado en la mayoría de los estudios en los 
que ha sido evaluada, independientemente de la especie doméstica y el sistema de 
explotación. Así, este fenómeno ha sido identificado en ganado bovino en España 
(Astobiza et al., 2012a; Piñero et al., 2014b), Alemania (Bottcher et al., 2011), Dinamarca 
(Paul et al., 2014), Holanda (Muskens et al., 2011a; Paul et al., 2014; van Engelen et al., 
2014b), Ecuador (Carbonero et al., 2015), Costa de Marfil (Kanoute et al., 2016), Camerún 
(Mazeri et al., 2013) o la región sudeste del lago Chad (Abakar et al., 2014). En pequeños 
rumiantes también se ha identificado en España (Díaz et al., 2014; García-Pérez et al., 





Turquía (Kennerman et al., 2010), Gambia (Klaasen et al., 2014) o Kenia (Muema et al., 
2017). Esta asociación vendría explicada por el hecho de que la probabilidad de 
exposición a C. burnetii en algún momento de la vida del animal se incrementa con el 
paso del tiempo. Se ha observado además una relación entre el mayor riesgo de 
seropositividad y el comienzo de la actividad reproductiva de los animales, dado que en 
el momento del acontecimiento reproductivo se produce un incremento de los niveles de 
anticuerpos en individuos infectados (Astobiza et al., 2012a; García-Pérez et al., 2009; 
Tutusaus et al., 2013). Sin embargo, a pesar de que la edad es uno de los factores de 
riesgo más ampliamente identificados, existen algunos estudios en los que no se ha 
demostrado tal asociación, como en el realizado en vacuno de carne en régimen extensivo 
en España (Ruiz-Fons et al., 2010) o en vacuno de leche en Irlanda (Ryan et al., 2011b). 
Por otro lado, también se ha observado que en rebaños de bovino endémicamente 
infectados se produce una disminución del porcentaje de animales seropositivos en los 
animales de mayor edad (Bottcher et al., 2011; Guatteo et al., 2007b). 
En lo que respecta a la especie de rumiante doméstico, como se describe en la sección 
2. 3. , en rebaños de ovejas y cabras la infección por C. burnetii puede conducir a elevados 
porcentajes de abortos (Anderson et al., 2015; Damoser et al., 1993; van den Brom et al., 
2015a; Zeman et al., 1989 revisado por Agerholm, 2013; Masala et al., 2007), mientras 
que este fenómeno no se ha descrito en el caso del ganado bovino, donde en la mayoría 
de los casos la infección es asintomática o se asocia a problemas de fertilidad (Agerholm, 
2013; García-Ispierto et al., 2014). Asimismo, se demostró que la probabilidad de 
infección en rebaños de bovino de leche en Holanda (medida a través de la detección de 
C. burnetii en tanque de leche) aumentaba cuando en la explotación había presencia de 
cabras u ovejas (van Engelen et al., 2014b). Dentro de los pequeños rumiantes, se ha 
sugerido que las cabras pueden tener mayor susceptibilidad a la infección que las ovejas 
(Klaasen et al., 2014; van den Brom et al., 2015c). Esta hipótesis podría sustentarse en 
distintos hallazgos, como el hecho de que en general los niveles de seroprevalencias 
descritos en cabras sean superiores a los  observados en ovejas (Anastacio et al., 2013; 
Guatteo et al., 2010; Klaasen et al., 2014; Rizzo et al., 2016; Schelling et al., 2003; van 
den Brom et al., 2012a; van den Brom et al., 2015c), al igual que las tasas de fallo 
reproductivo asociadas a la infección por C. burnetii [de hasta un 93% en cabras (Arricau-
Bouvery et al., 2005; Hatchette et al., 2003a; Palmer et al., 1983; Sanford et al., 1994; 
Wouda y Dercksen, 2007 revisado por Moore et al., 1991; van den Brom et al., 2015c; 
Waldhalm et al., 1978) frente a un máximo de un 60% en ovejas (Damoser et al., 1993; 
Zeman et al., 1989 revisado por Agerholm, 2013; Masala et al., 2007).  




En general, se ha observado una mayor seroprevalencia en cabras que en ovejas 
(Anastacio et al., 2013; Guatteo et al., 2010; Klaasen et al., 2014; Muema et al., 2017; 
Obaidat y Kersh, 2017; Rizzo et al., 2016; Schelling et al., 2003), aunque en algunos casos 
se ha observado una mayor prevalencia en ovejas que en cabras (Anastacio et al., 2013; 
Ruiz-Fons et al., 2010; Ryan et al., 2011a; Shabbir et al., 2016; Vaidya et al., 2010). 
2.2.4.2. Factores de riesgo relacionados con el manejo 
La intensificación de la producción está directamente relacionada con el mayor riesgo 
de presencia de C. burnetii en las explotaciones, ya que favorece tanto el aumento de la 
excreción como la concentración de la bacteria. De hecho, el brote de fiebre Q en cabras 
en Holanda puede explicarse, al menos en parte, por la intensificación de la producción 
de ganado caprino en el país, que alcanzó una densidad de cabras de 38 animales por 
km2 en 2009 (Schimmer et al., 2011). En este país se pasó de un censo de 76 000 cabezas 
criadas en explotaciones cerradas en 1995, a un total de 375 000 cabezas en 2009, de 
las cuales el 80% estaban estabuladas en granjas intensificadas con un censo de entre 
200 y 10 000 adultos y una media de 770 cabras cada una, y localizadas principalmente 
en una sola región en el sur, la provincia de Noord-Brabant (Hogerwerf et al., 2013). En 
esta misma línea, en un estudio realizado en rebaños bovinos en Italia en el que se 
compararon tres regímenes productivos, se observó que los rebaños que pasaban parte 
o la totalidad del año estabulados presentaban mayor porcentaje de seropositividad que 
aquellos rebaños de tipo puramente extensivo o con acceso a pastos parte del año 
(Capuano et al., 2001).  
Una de las características de las explotaciones claramente relacionadas con la 
intensificación y más comúnmente asociadas a un mayor riesgo de positividad a fiebre Q 
es el censo de las mismas, incrementándose en granjas de mayor tamaño. Existen 
diversos estudios en los que se ha detectado esta asociación, por ejemplo, en vacas de 
leche en España [en Vizcaya (Piñero et al., 2014b), si bien un estudio anterior realizado 
en la región no observó dicha asociación (Astobiza et al., 2012a)], en ganado vacuno de 
leche y carne en Irlanda (McCaughey et al., 2009; Ryan et al., 2010), y en ganado de 
leche en Dinamarca (Agger et al., 2010; Agger et al, 2013; Agger et al., 2014, Paul et al., 
2012), Portugal (Anastacio et al., 2016) y Holanda (van Engelen et al., 2014b). Asimismo, 
también se ha observado en rebaños de ovejas en Italia (Rizzo et al., 2016), Gran Bretaña 
(Lambton et al., 2016) y Canadá (Meadows et al., 2015b) y en cabras en Canadá 
(Meadows et al., 2015a), en Estados Unidos (Ruppanner et al., 1978) y en el brote de 





que en explotaciones de mayor censo existe una mayor población en riesgo, ya que hay 
un mayor número de hembras preñadas que pueden estar infectadas y, por tanto, excretar 
la bacteria y contaminar el ambiente en el momento del parto o aborto. Por otra parte, hay 
una mayor población susceptible de contraer la infección, lo cual, a su vez, dificulta la 
eliminación de la infección en el rebaño.  
Sin embargo, también se han dado excepciones en cuanto a la demostración de una 
asociación entre el riesgo de infección y el tamaño de rebaño. A este respecto cabe citar 
un estudio realizado en bovino de leche en Francia en el que se evaluaba la 
seroprevalencia intra-rebaño, observándose que dicha prevalencia era significativamente 
mayor en rebaños pequeños (con menos de 46 vacas) (Taurel et al., 2011), si bien ha de 
tenerse en cuenta que la población estudiada presentaba tamaños de explotación muy 
reducidos en general (solo el 8% de las explotaciones tenían más de 100 animales). Por 
otro lado, también hay que tener en cuenta posibles factores de manejo en los rebaños 
más pequeños no contemplados en el estudio.  
Por otro lado, otro conjunto de factores de riesgo que se ven usualmente potenciados en 
explotaciones de mayor tamaño es el relacionado con un mayor número de posibles vías 
de entrada de la infección. Ese sería el caso de la entrada de personas, tanto 
trabajadores de la propia explotación como personal externo (proveedores de alimentos, 
servicios veterinarios, visitantes, etc.). Estas entradas pueden constituir un factor de 
riesgo si no se acompañan de las medidas de bioseguridad adecuadas, ya que las 
personas pueden actuar como vectores mecánicos transportando la bacteria en ropa, 
calzado o material de trabajo contaminado (Woldehiwet, 2004). En relación a ello, en un 
trabajo realizado en granjas de ovejas, cabras y vacas en la isla de La Reunión, se 
identificó como factor de riesgo la ausencia de control de entradas de visitantes (Cardinale 
et al., 2014). También en esta línea, en rebaños de vacas de leche de Dinamarca se 
identificó como factor de riesgo la entrada de personas ajenas a la granja (Agger et al., 
2013). De hecho, se observó que aquellas explotaciones con visitas rutinarias por parte 
de un veterinario como parte del programa sanitario, presentaban mayor riesgo de ser 
seropositivas que aquellas que no tenían ningún programa, lo que sugería que el 
veterinario podría ser una fuente de introducción de la bacteria en la explotación. 
Asimismo, en este mismo estudio se identificó que las medidas de bioseguridad 
empleadas por los veterinarios en lo que se refiere al cambio de botas y ropa entre granjas 
reducía significativamente el riesgo de seropositividad tanto individualmente como en 
rebaño (Paul et al., 2012).  




También en rebaños de mayor tamaño existe una mayor cantidad de entrada de 
alimentos y paja, habiéndose identificado la entrada de paja contaminada como factor 
de riesgo en ganado caprino durante el brote de fiebre Q de Holanda (Karagiannis et al., 
2009), país que importaba paja de Francia y Alemania, ambos endémicos de fiebre Q. 
Además, mediante PCR se obtuvieron resultados positivos a la bacteria en muestras de 
paja procedentes de Francia que se habían exportado a Holanda (Wever, 2010 revisado 
por Schimmer et al., 2011). En otro estudio realizado sobre este mismo brote se identificó 
como factor de riesgo la adquisición de paja de origen desconocido (Schimmer et al., 
2011). Asimismo, el contacto con heno contaminado se identificó como origen más 
probable de un brote de fiebre Q en personas en Reino Unido (Van Woerden et al., 2004).  
También en rebaños grandes existen más entradas de animales externos a la granja 
(mayor índice de reposición externa) (Brennan y Christley, 2012), y se han identificado 
como factores de riesgo la entrada de animales externos a la explotación (Obaidat y 
Kersh, 2017) y procedentes de dos o más orígenes en el caso del ganado bovino (van 
Engelen et al., 2014b) y ovino (Schimmer et al., 2014) así como el mayor número de 
movimientos animales en granjas de ganado bovino de aptitud láctea y cárnica (Nusinovici 
et al., 2014; Paul et al., 2014).  
En esta misma línea, Paul y colaboradores identificaron que el uso de cuarentenas al 
incorporar animales a la granja está asociada a un menor nivel de anticuerpos en tanque 
de leche (Paul et al., 2012). Del mismo modo, Cardinale y colaboradores identificaron 
como factor de riesgo la incorporación a la granja de animales sin cuarentena ni control 
en granjas de rumiantes de la isla de La Reunión (Cardinale et al., 2014).  Asimismo, en 
relación con la entrada de animales, el intercambio no controlado de animales entre 
granjas, como es el caso de machos para fines reproductivos, también ha sido 
identificado como factor de riesgo en explotaciones de ovejas (Meadows et al., 2015b) y 
cabras (Schiller et al. 2010), siendo en este caso esta actividad más propia de 
explotaciones pequeñas y poco intensificadas. Así, en rebaños de pequeños rumiantes 
de Jordania se ha identificado que aquellas granjas en las que se mezclan los animales 
con los de otras explotaciones tienen mayor riesgo de presentar anticuerpos en tanque 
de leche (Obaidat y Kersh, 2017). Por otro lado, un estudio realizado en Kenia puso de 
manifiesto que los animales adquiridos en mercados tenían mayor probabilidad de ser 
seropositivos (Wardrop et al., 2016). Los autores relacionaban esta asociación con 
diversos factores, como la importación de los animales de zonas de alta prevalencia de 





venta de animales con problemas reproductivos por parte de los ganaderos, que en 
ciertos casos podrían estar asociados a fiebre Q.  
Siguiendo con el contacto entre animales como factor de riesgo, la utilización de pastos 
compartidos también ha sido identificada como factor de riesgo para la transmisión de 
C. burnetii ya que facilita el contacto entre rebaños. Ese hecho ha sido observado en 
rebaños ovinos de Italia (Rizzo et al., 2016) y Holanda (Schimmer et al., 2014) y en 
rebaños de bovinos de Costa de Marfil (Kanoute et al., 2016) y Francia (donde también 
se identificó como factor de riesgo el contacto con otros rumiantes domésticos a través 
del vallado de la explotación) (Taurel et al., 2011). También el pastoreo nómada ha sido 
identificado como factor de riesgo en el caso de rebaños de pequeños rumiantes en Kenia 
(Muema et al., 2017). Asimismo, en granjas de pequeños rumiantes en Jordania se ha 
descrito que, aquellas que pastan en un área superior a los cinco km tienen mayor riesgo 
de detección de anticuerpos frente a fiebre Q en tanque de leche (Obaidat y Kersh, 2017).  
El contacto con fauna silvestre también puede ser un factor de riesgo en determinadas 
circunstancias epidemiológicas. Así, el contacto con búfalos silvestres ha sido identificado 
como un factor de riesgo en el caso de rebaños bovinos de Camerún (Mazeri et al., 2013), 
si bien hasta la fecha no existen datos sobre la presencia y distribución de C. burnetii en 
esta especie animal en la región.  
En ocasiones también se ha identificado como factor de riesgo la presencia de animales 
de compañía (perros y gatos) en las explotaciones, sugiriendo su posible papel en la 
transmisión de la enfermedad. Así, esta asociación se observó en un estudio en granjas 
de rumiantes domésticos en Chipre (Cantas et al., 2011) y de caprino del brote de Holanda 
(Schimmer et al., 2011), si bien en este último caso la ausencia de seropositividad en los 
animales de compañía dificulta la interpretación de dicha asociación. En cualquier caso, 
y a pesar de que tanto perros como gatos pueden infectarse, desarrollar la enfermedad y 
liberar la bacteria al ambiente (Buhariwalla et al., 1996; Marrie et al., 1988), no se ha 
evaluado hasta la fecha en ningún estudio la excreción por parte de los animales de 
compañía en explotaciones de rumiantes domésticos en las que estén presentes.  
En cuanto a la presencia de garrapatas, a pesar de que en términos generales su papel 
en la transmisión y mantenimiento de la enfermedad en animales domésticos se considera 
secundario (sección 2. 2. 3. 1), algunos estudios han puesto de manifiesto la existencia 
de una correlación positiva entre la detección de anticuerpos específicos frente a C. 
burnetii y la infestación de los animales por garrapatas en las que se detecta el patógeno 
(Psaroulaki et al., 2006), habiéndose identificado también la presencia de garrapatas 




como un factor de riesgo asociado a la exposición en ganado (Asadi, 2014; Cantas et al., 
2011; van Engelen et al., 2014b).  
Dada la capacidad de transmisión de esta enfermedad vía aerógena, no es necesario el 
contacto directo con otros animales para que se produzca la transmisión de la 
enfermedad. Así, las zonas de alta densidad ganadera son propicias para la transmisión 
entre granjas. A este respecto cabe citar el brote de cabras del sur de Holanda, en el que 
se identificó como factor de riesgo la proximidad de una explotación a otra, observándose 
que las granjas de cabras tenían mayor riesgo de ser seropositivas cuando tenían una 
explotación positiva en PCR de tanque de leche a una distancia menor a ocho km, y 
también cuando estaban situadas en zonas de alta densidad ganadera con más de 100 
bovinos por km2 (Schimmer et al., 2011). En esta misma línea, durante el citado brote se 
identificó que en las explotaciones ovinas existía un mayor riesgo de seropositividad 
individual cuando la densidad de cabras era mayor a 5,3 animales en un área de diez km2 
alrededor de a la granja ovina estudiada (Schimmer et al., 2014). Del mismo modo, en 
otro estudio se observó que las explotaciones bovinas situadas en zonas donde la 
densidad de explotaciones estaba entre 100 y 120 granjas en un radio de cinco km 
presentaban mayor riesgo de estar infectadas que aquellas explotaciones situadas en 
zonas con una densidad de 60 granjas (Nusinovici et al., 2014). Este hecho también se 
ha observado en granjas de cabras de Ontario, donde la presencia de explotaciones de 
ovejas o cabras en distancias inferiores a cinco km incrementaba el riesgo de positividad 
(Meadows et al., 2015a), además de en granjas de ovino en Gran Bretaña, donde, de 
forma similar, se identificó un mayor riesgo al incrementarse el número de cabras en un 
radio de diez km (Lambton et al., 2016). Sin embargo, Agger y colaboradores no 
observaron una asociación significativa entre la densidad regional de explotaciones de 
leche y la prevalencia de granjas positivas en ganado bovino de leche en Dinamarca 
(Agger et al., 2010).  
Otro de los aspectos relacionados con el mayor riesgo de seropositividad es el tipo de 
producción. En general, las explotaciones de producción láctea muestran un mayor 
riesgo de infección que las de carne. Este fenómeno ha sido observado en explotaciones 
de bovino en Irlanda (McCaughey et al., 2009; Ryan et al., 2011a) y Dinamarca (Paul et 
al., 2014), así como en explotaciones de pequeños rumiantes en Canadá (Meadows et 
al., 2015b) y Holanda (van den Brom et al., 2013a). En general, este hecho se asocia a 
una mayor intensificación en el manejo de las explotaciones de leche, en las que suelen 
combinarse dos factores: censos elevados [en el caso de las explotaciones de cabras en 





2013a)] y la constante estabulación de los animales, lo que favorecería especialmente la 
concentración de la bacteria en las instalaciones y, por tanto, la dispersión de la misma 
dentro del rebaño. Sin embargo, no en todos los estudios en los que se evalúa la 
asociación entre el tipo de producción y la presencia de infección se observa un mayor 
riesgo en los rebaños de aptitud láctea. De hecho, en un estudio publicado en 2014 por 
Schimmer y colaboradores (Schimmer et al., 2014) llevado a cabo en rebaños ovinos de 
Holanda desde 2007 a 2009, se observó que el tipo de explotación con el mayor riesgo 
de infección era el de producción de corderos para carne. Los autores asociaron este 
hecho al tipo de manejo concreto de esta clase de explotaciones, también altamente 
intensificadas y con un elevado número de partos y de movimientos de animales que 
podría favorecer la entrada de C. burnetii (dentro de este tipo de granjas, el 51% de las 
mismas presentaba una tasa de reposición del 25% mientras que solo el 32% de otro tipo 
de granjas presentaba dicha tasa de reposición). De forma similar, en un estudio realizado 
en rebaños caprinos de Estados Unidos las explotaciones de aptitud cárnica tenían mayor 
riesgo de excreción de C. burnetii en leche que las dedicadas a la producción láctea 
(Bauer et al., 2016). 
Otro factor de riesgo importante tanto individualmente como en rebaño asociado con el 
manejo y la intensificación de la producción es el tipo de instalaciones en las que tienen 
lugar los partos de los animales (momento de máxima excreción de la bacteria al 
medio). Así, durante el citado brote de Holanda se identificó como factor de riesgo la 
segregación de los partos en instalaciones específicas para este fin, lo que favorecía la 
acumulación de la bacteria excretada en un espacio definido. Además, en estas 
instalaciones se empleaban cortavientos, mosquiteras y otros sistemas para evitar la 
entrada de pájaros y otros vectores principalmente, pero que provocaban una gran 
disminución de la ventilación en esas zonas con alta contaminación bacteriana, facilitando 
así la concentración de C. burnetii y, con ello, el contagio de los animales del rebaño tanto 
en el caso de cabras (Schimmer et al., 2011) como en ovejas (Schimmer et al., 2014). 
Este mismo factor de riesgo se identificó en explotaciones de pequeños rumiantes en 
Canadá (Meadows et al., 2015a; Meadows et al., 2015b), observándose que los partos al 
aire libre y sin acumulación de restos de cama y estiércol estaban asociados a un menor 
grado de seropositividad intra-rebaño en comparación con aquellas explotaciones en las 
que los partos tenían lugar en instalaciones cerradas, o bien en explotaciones con 
acumulación de dichos desechos en sus instalaciones aunque estuvieran al aire libre. 
Sin embargo, ha de tenerse en cuenta que si bien puede limitarse la diseminación de la 
infección intra-rebaño en aquellas granjas menos confinadas y con instalaciones que 




faciliten la ventilación, este diseño, a su vez, puede favorecer la dispersión de la bacteria 
al exterior por acción del viento, facilitando el contagio de otros rebaños y personas y 
contaminando el ambiente próximo. Asimismo, también en relación con la prevalencia 
intra-rebaño, un estudio puso de manifiesto que en las granjas bovinas donde se 
empleaba un sistema de explotación basado en el loose housing system (con corrales 
comunes en los que los animales se encuentran conjuntamente en lugar de separados), 
se observaba una mayor prevalencia intra-rebaño (Agger et al., 2013). Los autores 
asociaron este hecho a que la mayor libertad de movimiento de los animales favorecía el 
contagio a partir de otros animales infectados o el ambiente contaminado. 
Por otro lado, se ha observado una asociación entre las prácticas de higiene de las 
zonas de partos y el riesgo de infección por C. burnetii. En esta línea, un estudio en 
explotaciones de rumiantes domésticos determinó que la mayor frecuencia de limpieza 
de la zona de partos actuaba como factor de protección frente a la infección (Cantas et 
al., 2011). Asimismo, en un trabajo llevado a cabo en rebaños de vacas de leche se 
observó que no retirar las placentas y los restos de fetos abortados aumentaba la 
prevalencia intra-rebaño (Taurel et al., 2011). De forma similar, Meadows y colaboradores 
observaron que tanto en granjas de cabras (Meadows et al., 2015a) como de ovejas 
(Meadows et al., 2015b) donde se eliminaban los restos de abortos en la zona de partos, 
se retiraba la paja  y se llevaba a cabo un protocolo de desinfección antes de añadir cama 
nueva, los porcentajes de seroprevalencia eran menores que en aquellas explotaciones 
en las que tras los partos solo se añadía paja o bien se retiraba esta y se añadía nueva 
sin realizar una desinfección previa. De igual forma, en otro estudio (Paul et al., 2012) se 
identificó que la limpieza diaria de las cuadras de vacas de leche actuaba como un factor 
protector, dado que mediante esta limpieza se eliminarían los restos de partos y 
secreciones vaginales de las hembras. En esta misma línea, la limpieza periódica (más 
de cinco veces al año) del estiércol resultó ser un factor protector en granjas de bovino en 
Chipre (Cantas et al., 2011). Por otro lado, también se ha identificado como factor de 
riesgo tanto en bovino como en pequeños rumiantes la escasa e infrecuente limpieza de 
los comederos (Obaidat y Kersh, 2017). 
En lo que respecta a la estacionalidad de los partos, ha de tenerse en cuenta que en 
las explotaciones de bovino de leche se producen partos de manera continuada lo largo 
del año, lo que implica una posible excreción y contaminación del ambiente constante a 
lo largo del año, si bien Taurel y colaboradores (Taurel et al., 2011) observaron una mayor 
prevalencia intra-rebaño en explotaciones de bovino de leche con estacionalidad de 





concentra solo en las épocas de partos, que dependen de la región y el tipo de explotación 
(Hogerwerf et al., 2013), habiéndose identificado asimismo como factor de riesgo en 
explotaciones caprinas la existencia de épocas de parto sucesivas en el mismo año de 
acuerdo con un modelo de producción más intensificado (Bond et al., 2016).  
Otro factor de riesgo asociado con el manejo que se han identificado en situaciones 
concretas es, en el caso de explotaciones de bovino leche, el uso de material de ordeño 
compartido entre granjas (Agger et al., 2013), si bien otros estudios ofrecieron resultados 
contradictorios (Taurel et al., 2012b). En esta misma línea, un estudio puso de manifiesto 
el efecto protector del ordeño automático frente al manual en relación tanto a los niveles 
de seroprevalencia como a la detección de C. burnetii mediante PCR en tanque de leche 
(van Engelen et al., 2014b). En cualquier caso, existen otros muchos factores 
relacionados con el manejo que pueden diferir entre las explotaciones con ordeño 
mecánico respecto al manual y que podrían modificar esta asociación (Jacobs y Siegford, 
2012). Siguiendo en la línea de los factores asociados a la lactación, otros autores 
(Carbonero et al., 2015) detectaron que el empleo de preparados lácteos comerciales en 
lugar de leche materna para la alimentación de terneros se asociaba a un mayor riesgo 
de seropositividad en ganado bovino de Ecuador. Los autores asociaban este hecho a 
una mayor posibilidad de contaminación de los recipientes y diversos materiales 
empleados para la preparación de los preparados lácteos. En este mismo estudio también 
se identificó como factor de riesgo la ausencia de limpieza y desinfección del cordón 
umbilical de los terneros, asociándolo a una posible vía de adquisición de la infección.  
En cabras, el estrés, bien asociado al hacinamiento en la explotación o a la alimentación 
deficiente ha sido identificado como un factor que predispone al aborto en individuos 
infectados por C. burnetii (Crowther y Spicer, 1976).  
2.2.4.3. Factores medioambientales 
En relación con la transmisión aerógena de la fiebre Q y el papel del viento en la misma, 
Nusinovici y colaboradores identificaron que los vientos fuertes con velocidades 
superiores a 5,5 m/s suponen un factor de riesgo de infección para otras explotaciones 
cercanas a granjas de bovinos con una alta carga de C. burnetii en el ambiente (Nusinovici 
et al., 2015b). Por otro lado, otros autores (Cardinale et al., 2014) observaron que los 
rebaños de rumiantes que estaban expuestos a los vientos prevalentes de una 
determinada región y se alimentaban en pastos situados en la zona de acción de dichos 
vientos en la isla de la Reunión presentaban mayor riesgo de ser seropositivos.  




Tal y como se ha citado previamente, la transmisión aerógena de C. burnetii se ve 
favorecida por el tiempo seco y la escasez de lluvias, que favorecen la desecación de la 
bacteria y su transporte por el viento. Así, los bovinos adquiridos de zonas de menor 
pluviometría en Kenia presentaban mayores niveles de seropositividad (Wardrop et al., 
2016). En esta misma línea, la lluvia se ha identificado como un factor de protección frente 
a la infección, asociándose a su capacidad para disminuir la cantidad de bacteria 
aerosolizada (Nusinovici et al., 2015a). Así, un estudio realizado sobre un brote humano 
ocurrido en Francia y asociado a ovejas puso de manifiesto una escasa pluviometría 
durante la época de lluvias en al año anterior a dicho brote (Tissot-Dupont et al., 2004) 
Asimismo, otros aspectos medioambientales, como la vegetación y el tipo de suelo, 
pueden tener un papel relevante en la dispersión de C. burnetii, siendo los paisajes 
abiertos con vegetación escasa y los suelos poco húmedos (con aguas subterráneas 
profundas) características que favorecen la dispersión de la bacteria en caso de un brote 
(Nusinovici et al., 2015a; van der Hoek et al., 2011a).  En lo que se refiere a la influencia 
del al tipo de suelo y a la capacidad de supervivencia de la bacteria en el mismo, 
determinados autores (Evstigneeva et al., 2005) observaron una relación negativa entre 
la presencia de carbono en formas orgánicas y la supervivencia de C. burnetii. Sin 
embargo, otros (Shabbir et al., 2016) detectaron que en los suelos con mayor contenido 
en materia orgánica se detectaba más ADN de C. burnetii, mientras que en suelos ricos 
en calcio y potasio sucedía lo contrario. 
Por otro lado, en rebaños bovinos de leche de Bélgica (Czaplicki et al., 2012) se identificó 
que aquellos en los que los animales consumían agua procedente de cauces fluviales o 
de pozos presentaban mayores niveles de anticuerpos en tanque de leche. Aunque la 
transmisión de C. burnetii a través del consumo de aguas contaminadas no se ha 
estudiado en profundidad, sí se conoce la capacidad de la bacteria para sobrevivir en el 
interior de amebas ambientales (La Scola y Raoult, 2001), y distintos estudios has puesto 
de manifiesto su presencia en aguas (Schets et al., 2013), incluso asociando brotes 
humanos y de rumiantes domésticos al consumo de las mismas (BKh et al., 1957; Kulagin, 
1956; Kulagin et al., 1958; Kulagin y Silich, 1956; Yadav y Sethi, 1980; Welsh et al., 1959). 
En relación a esto último, un estudio de Whitney y colaboradores puso de manifiesto como 
el contacto con aguas, especialmente si se encontraban estancadas, era un factor de 
riesgo asociado a la infección por C. burnetii en veterinarios de Estados Unidos (Whitney 





Finalmente, si bien la información disponible sobre el posible incremento del riesgo de 
fiebre Q asociado a la presencia de otras enfermedades concomitantes en el rebaño es 
escasa, en un único estudio realizado en granjas de bovino de Ecuador (Carbonero et al., 
2015) se observó una correlación entre el nivel de seropositividad frente a C. burnetii y al 
virus respiratorio sincitial bovino, que podría explicarse por el efecto inmunosupresor del 
segundo que actuaría como factor predisponente en el animal para adquirir la infección  
por C. burnetii (Woldehiwet y Sharma, 1992). 
2.2.4.4. Factores relacionados con el agente causal 
La información existente hasta la fecha relativa a la relación entre la patogenicidad de C. 
burnetii y la cepa es limitada (van Schaik et al., 2013). Así, aunque en el caso de la fiebre 
Q humana distintos trabajos han puesto de manifiesto una asociación entre la cepa de C. 
burnetii y la severidad y tipo de manifestaciones clínicas (Frangoulidis et al., 2013; 
Glazunova et al., 2005; Massung et al., 2012), actualmente no existe información 
disponible que determine si existe una asociación entre las distintas cepas de C. burnetii 
y su relación con la patogenicidad en rumiantes domésticos.  
2.3. PATOGENIA  
2.3.1. Manifestaciones clínicas, lesiones y respuesta inmune  
2.3.1.1. Pequeños rumiantes 
Los distintos estudios publicados a lo largo de los años en los que se evalúan la patogenia 
y la sintomatología de la fiebre Q en pequeños rumiantes ponen de manifiesto que la 
infección por C. burnetii se desarrolla de manera comparable en cabras y ovejas en la 
mayoría de sus aspectos. 
Las manifestaciones clínicas más importantes en pequeños rumiantes son el aborto al 
final de la gestación (Rousset et al., 2009a), el nacimiento de corderos prematuros, 
débiles o muertos, (Agerholm, 2013; Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; van den Brom et 
al., 2015c) y, en menor medida, los problemas de fertilidad (Cabassi et al., 2006; García-
Pérez et al., 2009; Rodolakis, 2009; Parisi et al., 2006). La enfermedad se considera 
asintomática en animales no gestantes (van den Brom et al., 2015c). Tras adquirir la 
infección los animales pueden quedar persistentemente infectados durante largos 
periodos, incluso probablemente durante toda su vida (Ortega-Mora, 2012), localizándose 
la bacteria de manera persistente en el útero y en las glándulas mamarias (Sánchez et 
al., 2006). 




Tras la entrada de C. burnetii por la vía orofaríngea, la bacteria se multiplica en los 
ganglios linfáticos regionales del hospedador. Posteriormente se produce una fase de 
bacteriemia durante cinco-siete días, tras la cual la bacteria se dirige a los tejidos diana: 
el útero (en concreto a la placenta), y las glándulas mamarias (Baboudieri, 1959). Dado 
el tropismo de C. burnetii por las células de la placenta, los animales gestantes son más 
susceptibles a la infección que los no gestantes (Berri et al., 2007; Porter et al., 2011). 
Roest y colaboradores (Roest et al., 2012) realizaron una infección experimental por vía 
intranasal de cabras gestantes y comprobaron el tropismo que presentaba esta bacteria 
por las células trofoblásticas del alantocorion, la principal diana de C. burnetii en animales 
gestantes. La multiplicación de la bacteria en dichas células da lugar a un importante 
proceso inflamatorio en el alantocorion. Por el contrario, la bacteria no coloniza las células 
trofoblásticas que cubren las vellosidades de los cotiledones encargadas del intercambio 
de gases y nutrientes entre la madre y el feto, lo que podría explicar por qué no se produce 
la muerte fetal prematura a consecuencia de la infección. De hecho, la muerte fetal puede 
tener lugar en un breve periodo de tiempo antes del proceso inflamatorio que da lugar al 
aborto o bien durante el mismo, o incluso no producirse, llegando la gestación a término. 
Por tanto, la patogenia asociada a la infección por C. burnetii que conlleva el fallo 
reproductivo diferiría de la propia de infecciones debidas a Chlamydia abortus o Brucella 
spp., donde las alteraciones de las membranas materno-fetales las que dan lugar a la 
muerte fetal (Anderson et al., 1986a; Anderson et al., 1986b; Buxton et al., 1990; 
Rodolakis et al., 1998; van den Brom et al., 2015c).  
Macroscópicamente, los fetos abortados de ovejas y cabras suelen presentar un aspecto 
aparentemente normal, aunque a veces pueden presentar un desarrollo reducido 
(Agerholm, 2013) y signos de autolisis. El análisis histopatológico sus órganos de estos 
revela un aspecto normal en muchas ocasiones, si bien en algunos casos pueden 
observarse signos de hepatitis granulomatosa leve (Wouda y Dercksen, 2007 revisado 
por Arricau-Bouvery et al., 2005; Arricau-Bouvery et al., 2003; Moore et al., 1991; Palmer 
et al., 1983; Roest et al., 2012; Sanchez et al., 2006; Sanford et al., 1994; van den Brom 
et al., 2015c). Mediante infecciones experimentales en cabras gestantes se ha 
demostrado que los fetos pueden desarrollar una hepatitis perivascular, que podría ser 
indicativa de un proceso de bacteriemia (Arricau-Bouvery et al., 2005; Arricau Bouvery et 
al., 2003; Sanchez et al., 2006). Además, el ADN de C. burnetii ha sido detectado 
mediante PCR en diversos órganos de fetos ovinos y caprinos, como son el hígado, el 
bazo, los pulmones, el contenido abomasal y peritoneal (Arricau-Bouvery et al., 2005; 
Arricau-Bouvery et al., 2003; Cantas et al., 2011; Clemente et al., 2009; Dilbeck y 





al., 1983; Rady et al., 1985; Sánchez et al., 2006; van Moll et al., 1993; Zeman et al., 
1989), poniendo de manifiesto que C. burnetii es capaz de infectar a los fetos por la vía 
hematógena (pudiendo dar lugar a la citada bacteriemia) o bien por ingestión del líquido 
amniótico contaminado. Sin embargo, como se ha citado previamente, se considera que 
el aborto se produce a consecuencia de las lesiones producidas por la multiplicación de 
C. burnetii en la placenta, dado que, aunque dicho proceso de bacteriemia pueda tener 
lugar en el feto, la detección de la bacteria en los tejidos no suele asociarse con la 
aparición de lesiones en el mismo (Agerholm, 2013).  
En cuanto a la placenta, el principal signo de la colonización por C. burnetii es el desarrollo 
de placentitis, que se manifiesta en diferentes niveles de gravedad. Puede ser una 
placentitis muy leve, manifestándose únicamente por una infiltración mononuclear del 
tejido, solo apreciable mediante técnicas histopatológicas. Sin embargo, la infección por 
C. burnetii también se ha asociado a placentitis a severa, caracterizada por la aparición 
de edema y hemorragia del estroma así como por la presencia de un exudado 
mucopurulento de color amarillento-amarronado asociado a una importante infiltración 
neutrofílica cubriendo las áreas intercoltiledonarias, que a su vez pueden presentar un 
gran engrosamiento (van den Brom et al., 2015c). También pueden aparecer áreas de 
necrosis tanto en los cotiledones como en las áreas intercotiledonarias (Agerholm, 2013; 
Palmer et al., 1983; Sánchez et al., 2006). Histopatológicamente, las células epiteliales 
del corion suelen presentar, especialmente en la base de las vellosidades de los 
cotiledones, numerosas vacuolas citoplasmáticas que confieren un aspecto espumoso al 
citoplasma, en cuyo interior puede observarse la bacteria en forma de gránulos 
basofílicos, aunque también puede detectarse en forma libre en detritus del tejido. Estos 
hallazgos histopatológicos en la placenta resultan indicativos de una infección por C. 
burnetii (Agerholm, 2013; van den Brom et al., 2012a). En cabras infectadas 
experimentalmente se ha observado que el desarrollo de las lesiones placentarias tiene 
lugar en una etapa tardía de la gestación (Sánchez et al., 2006). Así, en el día 116 de 
gestación (26 días tras la infección experimental), dichas lesiones aún no se han 
producido o son muy leves. No es hasta el día 130 de gestación (40 días después del 
desafío) cuando pueden observarse los signos previamente descritos de placentitis 
intensa, supurativa y necrotizante tanto en los cotiledones como en las zonas 
intercotiledonarias. 
Como se ha citado previamente, otra de las manifestaciones de la enfermedad en 
pequeños rumiantes es el nacimiento de cabritos o corderos de bajo peso y con una 
elevada tasa de mortalidad (van den Brom et al., 2015c). También se ha descrito el 




desarrollo de problemas respiratorios y digestivos en cabritos nacidos aparentemente 
sanos (Wouda y Dercksen, 2007 revisado por van den Brom et al., 2015c; Martinov, 2007a 
revisado por EFSA, 2010).  
El tiempo de incubación desde que se produce la infección por C. burnetii hasta que tiene 
lugar el aborto (cuando este se produce) es variable. En estudios experimentales 
realizados en cabras gestantes se observó que el fallo reproductivo tenía lugar entre los 
25 y los 38 días post-desafío cuando la infección experimental se realizaba a los 84 días 
de gestación (Arricau Bouvery et al., 2003), mientras cuando esta se llevaba a cabo a los 
90 días el aborto se producía entre 25 y 48 días después (Sánchez et al., 2006). 
Asimismo, en un estudio en condiciones de campo basado en la exposición puntual a C. 
burnetii de tres rebaños de cabras, en una feria de ganado, los tiempos mínimos de 
incubación hasta la producción de los primeros abortos fueron 21, 53 y 67 días post 
exposición (Sanford et al., 1994). En el caso de las ovejas, Martinov y colaboradores 
describieron que los fallos reproductivos tenían lugar entre los días 25 y 65 post infección 
en animales expuestos en distintos momentos de la gestación, desde los 45 días post 
cubrición hasta el cuarto mes de preñez (Martinov et al., 1989).  
Los animales infectados rara vez desarrollan síntomas clínicos apreciables durante la fase 
inicial de la infección. Únicamente en un estudio basado en la infección experimental de 
ovejas por vía intravenosa se observó que los animales desarrollaban fiebre posterior al 
desafío, así como depresión, salivación, rinitis, conjuntivitis y taquipnea asociada a una 
neumonía intersticial, junto con una condición sanitaria general deteriorada días antes del 
acontecimiento reproductivo (Martinov et al., 1989). Sin embargo, en otro trabajo en 
ganado ovino en el que la infección experimental se llevó a cabo por vía subcutánea 
(Brooks et al., 1986) no se observó ninguna sintomatología asociada a la infección antes 
del comienzo de los fallos reproductivos.  
En el caso del ganado caprino, tres estudios en los que se evaluó la fase aguda de la 
enfermedad tras la infección experimental en hembras gestantes, pusieron de manifiesto 
un incremento de la temperatura rectal de los animales dependiente de la dosis de 
desafío: se registró fiebre en todos los animales desafiados con una dosis del orden de 
108 dosis infectivas de ratón, mientras que la temperatura corporal normal de aquellos 
individuos desafiados con una dosis del orden de 104 dosis infectivas de ratón no se alteró, 
si bien el desarrollo posterior de fallos reproductivos no se asoció a la dosis de desafío 






A pesar de la ausencia de signos clínicos tras la infección, se ha detectado la presencia 
de C. burnetii en sangre, pulmones, hígado y bazo en los animales adultos infectados en 
la etapa inicial de la infección (Maurin y Raoult, 1999), así como en intestino, riñón, médula 
ósea y ganglios linfáticos (además de los tejidos anteriores) hasta la semana 13 de 
gestación (revisado por Woldehiwet, 2004). Sin embargo, hasta la fecha no se tienen 
indicios de que la colonización de la bacteria pueda alterar el normal funcionamiento de 
los citados órganos ya que tanto en ovejas como en cabras solo se han descrito lesiones 
leves en animales adultos (Lennette et al., 1952; Roest et al., 2012; Sánchez et al., 2006). 
De hecho, en ovejas no se han observado síntomas clínicos en la fase inicial de la 
infección natural (Agerholm et at., 2013; Berri et al., 2001; Berri et al., 2005a) y los abortos 
suelen tener lugar sin el desarrollo de ningún signo previo (Agerholm, 2013; Arricau-
Bouvery y Rodolakis, 2005). Durante el aborto producido por C. burnetii, al igual que por 
cualquier otra causa de aborto infeccioso, pueden producirse distocias asociadas a la 
muerte fetal o a una mala posición del feto en situaciones concretas (Sanford et al., 1994). 
Normalmente los animales se recuperan de forma rápida tras el fallo reproductivo 
(Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005), aunque en cabras se han descrito signos de 
anorexia, depresión, agalaxia y retención de membranas fetales tras el aborto por C. 
burnetii, aunque de forma muy esporádica (Waldhalm et al., 1978). 
En el ganado caprino de leche, puede verse aumentada la incidencia de metritis en 
explotaciones con abortos producidos por C. burnetii (van den Brom et al., 2015c). Sin 
embargo, no existen evidencias que indiquen que C. burnetii pueda producir endometritis 
per se, sino que dicha patología se asociaría a la infección e inflamación de la placenta 
en caso de aborto, resolviéndose tras el aborto sin necesidad de tratamiento (Sánchez et 
al., 2006). Puesto que las glándulas mamarias también son un tejido diana de C. burnetii 
y la bacteria puede excretarse por leche, además puede tener lugar la aparición de 
mastitis asociada a la infección en ovejas (Martinov, 2007b), si bien la incidencia tanto de 
mastitis como de metritis, al igual que el posible impacto en la producción de leche, no se 
conoce con detalle hasta la fecha en ninguna especie de rumiante doméstico (EFSA, 
2010).  
Como se ha mencionado anteriormente, la infección por C. burnetii en pequeños 
rumiantes no siempre tiene como consecuencia el aborto (Martinov et al., 1989; Welsh et 
al., 1958). Aunque la infección es común, el desarrollo de sintomatología no es frecuente, 
de modo que en pequeños rumiantes los casos clínicos de fallos reproductivos suelen ser 
esporádicos más que epidémicos (EFSA, 2010; Agerholm, 2013). Dependiendo de 
distintos factores como el estado inmune de los animales, el tamaño de rebaño y la 




virulencia de la cepa, la introducción de C. burnetii en una explotación puede pasar 
desapercibida, cursando de una manera subclínica en los animales y produciendo en 
muchos casos un número de abortos insuficiente para alertar al productor sobre la 
existencia de un problema (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; Rodolakis, 2009). Por ello 
se ha acuñado el término “coxiellosis” para designar el proceso que cursa en animales sin 
síntomas aparentes (Lang, 1988). Así, Berri y colaboradores describieron que las ovejas 
infectadas naturalmente pueden no desarrollar signo clínico alguno y tener descendencia 
con normalidad (Berri et al., 2005a). En esta misma línea otros autores (Roest et al., 2012) 
observaron que tras una infección experimental en cabras algunas hembras abortaban 
mientras que otras tenían partos normales con cabritos viables, sin observarse diferencias 
en cuanto al grado de excreción de la bacteria entre los individuos con partos normales y 
los que habían sufrido abortos. De hecho, en explotaciones donde la enfermedad circula 
de forma crónica, como ocurre en áreas endémicas del País Vasco (Ruiz-Fons et al., 
2011), la enfermedad puede pasar desapercibida a pesar de la circulación activa de la 
bacteria (Astobiza et al., 2009). En esta línea, se han descrito también brotes en humanos 
asociados a explotaciones de ovejas en las que no se observó la presencia de abortos 
(Gilsdorf et al., 2008).  
Sin embargo, los pequeños rumiantes infectados, pero aparentemente sanos, y que, por 
lo tanto, no desarrollan sintomatología, pueden excretar la bacteria al igual que aquellos 
individuos que presentan fallos reproductivos. Este fenómeno se ha descrito tanto en 
ovejas (Abinanti et al., 1953; Astobiza et al., 2009; Berri et al., 2001; Berri et al., 2002; 
Rodolakis et al., 2007; Runge et al., 2012; Welsh et al., 1951), como en cabras (Alsaleh 
et al., 2011; de Cremoux et al., 2012a; Rodolakis et al., 2007; Rousset et al., 2009a; 
Rousset et al., 2007).  
Sin embargo, dependiendo de distintos factores como el estado inmune de los animales, 
el tamaño del rebaño, y en ciertas ocasiones de la virulencia de la cepa, la entrada de C. 
burnetii en una explotación también puede dar lugar a tormentas de abortos (Anderson et 
al., 2015; van den Brom et al., 2015c), como los descritos en el brote de fiebre Q en 
ganado caprino en Holanda, donde se observó una tasa de abortos del 60% en 
determinados casos (Roest et al., 2011b; van den Brom, 2009; Wouda y Dercksen, 2007 
revisado por EFSA, 2010; van den Brom et al., 2015c). Así, en ganado caprino se han 
descrito porcentajes variables de abortos en explotaciones infectadas, de entre el 31% y 
el 93% en brotes (Arricau-Bouvery et al., 2005; Hatchette et al., 2003a; Palmer et al., 1983; 
Sanford et al., 1994; Wouda y Dercksen, 2007 revisado por Moore et al., 1991; van den 





abortos asociados a C. burnetii no ligados a brotes, se han descrito porcentajes de un 
10% en Suiza (Chanton-Greutmann et al., 2002), 9% en Estados Unidos (Moeller, 2001), 
1% en Hungría (Szeredi et al., 2006) y un 0% en Italia (Masala et al., 2007), si bien la 
información a este respecto es limitada, dado que existen menos trabajos publicados que 
aquellos centrados en brotes (Agerholm, 2013).  
Se considera que el ganado ovino presenta una predisposición al aborto por fiebre Q 
similar a la de las cabras (Berri et al., 2007; Hirai y To, 1998; Porter et al., 2011), si bien 
hay autores que señalan que la proporción de abortos tiende a ser mayor en ganado 
caprino que en ovino (Berri et al., 2007; Porter et al., 2011). Así, dependiendo del estudio 
se han descrito porcentajes de fallos reproductivos en ovino del 10 al 60% (Clemente et 
al., 2009; Damoser et al., 1993; Zeman et al., 1989) revisado por (Agerholm, 2013; Masala 
et al., 2007). Por el contrario, otros estudios encontraron un porcentaje de abortos 
asociados a C. burnetii más reducido: 4% en Alemania (Plagemann, 1989 revisado por 
van den Brom et al., 2015c), 2,7% en Austria (Damoser et al., 1993 revisado por 
(Agerholm, 2013), 1% en Suiza (Chanton-Greutmann et al., 2002), entre el 0 y el 2% en 
Holanda (van den Brom et al., 2012a; van Engelen et al., 2014a) y 0,1% en Estados 
Unidos (Kirkbride, 1993b). En España, en un estudio llevado a cabo en rebaños ovinos 
con problemas de abortos en el País Vasco se observó que C. burnetii estaba presente 
en el 9% de los mismos (Oporto et al., 2006). 
Los animales no suelen abortar más de una vez por C. burnetii (Arricau-Bouvery y 
Rodolakis, 2005), de forma que, aunque el animal permanezca infectado, este estado no 
influye en el resultado de las siguientes gestaciones (Berri et al., 2002). Por ello, 
generalmente, en la estación reproductiva siguiente a la aparición de una tormenta de 
abortos, en un rebaño suele producirse una menor proporción de fallos reproductivos 
(Berri et al., 2007; van den Brom, 2009; Wouda y Dercksen, 2007 revisado por van den 
Brom et al., 2015c).  
En cuanto a la respuesta inmune que se desarrolla tras la infección, en un estudio llevado 
a cabo en cabras se observó que tras la infección experimental los animales desarrollaban 
IgG e IgM frente a la fase II de C. burnetii casi al mismo tiempo, cuyos niveles se 
incrementan hasta aproximadamente 13 semanas post desafío (Roest et al., 2013c). 
También se producen anticuerpos frente a la fase I de la bacteria, pero estos se 
desarrollan aproximadamente cuatro semanas más tarde que los de fase II. Los 
resultados de este estudio también pusieron de manifiesto que la detección de perfiles 
serológicos en los que se detectan IgM anti fase II en ausencia de IgG anti Fase I es 




indicativo de una infección temprana (Roest et al., 2013c). En relación a lo anterior, en 
otro estudio en el que se evaluó la evolución serológica de cabras durante un brote, se 
observó que el 80% de los animales desarrollaban una respuesta inmune 
predominantemente frente a antígenos de fase II, que evolucionaba a una fase de 
equivalencia de anticuerpos frente ambas fases antigénicas de C. burnetii para terminar 
observándose un predominio de anticuerpos frente a la fase I en la práctica totalidad de 
los animales (Sting et al., 2013b). Resultados similares han sido observados también en 
bovino (Bottcher et al., 2011), donde los autores constataron que el predominio del 
número de animales con anticuerpos frente a antígenos de fase II pero no frente a fase I 
podía reflejar un estado de infección aguda en el rebaño. Por otro lado, en lo que se refiere 
a la relación entre los patrones serológicos y de excreción de la bacteria, en un estudio 
reciente realizado en vacas de leche (Lucchese et al., 2015), se ha observado que los 
animales seropositivos, pero no excretores presentan un perfil de IgG muy bajo en 
comparación con animales excretores en leche. 
En cuanto a la duración de la respuesta inmune serológica, los anticuerpos pueden ser 
detectados durante meses e incluso años tras la infección de los animales (van den Brom 
et al., 2015c). A este respecto, algunos estudios han señalado una ausencia de asociación 
entre los niveles de seroprevalencia y el historial de abortos en explotaciones de 
pequeños rumiantes, como los realizados en España en la región del País Vasco (Ruiz-
Fons et al., 2010), en Turquía (Ozdemir, 1999 revisado por Ceylan, 2009) o en Portugal 
(Anastacio et al., 2013). Sin embargo, en tres estudios llevados a cabo en estos mismos 
países (Anastacio et al., 2016; Cetinkaya et al., 2000;García-Pérez et al., 2009) sí se 
observaron mayores niveles de seroprevalencia en explotaciones con abortos respecto a 
las que no lo sufrían. En cualquier caso, ha de tenerse en cuenta que en ninguno de los 
citados estudios se determinó la causa de los abortos mediante técnicas laboratoriales, 
por lo que otros factores no tenidos en cuenta podrían haber influido en los resultados 
obtenidos. En relación a la fertilidad, Rizzo y colaboradores observaron que aquellos 
rebaños en los que se habían detectado problemas de infertilidad durante el año anterior 
al estudio presentaron mayor riesgo de ser seropositivos a C. burnetii (Rizzo et al., 2016). 
El papel de la respuesta inmune de base celular asociada a la infección por C. burnetii no 
ha sido bien establecido hasta la fecha, y en lo que respecta a rumiantes domésticos la 
información disponible es muy limitada (van den Brom et al., 2015c). En estudios 
realizados en ratones se ha descrito el papel de los linfocitos T CD4+, del gamma 
interferón y el factor de necrosis tumoral alfa en el control de la proliferación temprana de 





diagnóstica de la detección del gamma interferón mediante ELISA (Limonard et al., 2012). 
Sin embargo, en un único estudio llevado a cabo en cabras en el que se evaluó la 
respuesta inmune de tipo celular en animales infectados experimentalmente durante la 
gestación, no se observaron diferencias sustanciales entre animales infectados y 
animales control en los niveles de gamma interferón (Roest et al., 2013c). Además, el 
incremento de dicha citoquina no se detectó hasta la primera semana después del parto, 
hecho que los autores asociaron al descenso de los niveles de progesterona tras el 
alumbramiento ya que, durante el mismo, los altos niveles de esta hormona descritos en 
cabras se asocian a una disminución de la respuesta inmune de base celular (Currie y 
Thorburn, 1977). 
Actualmente se desconoce si los individuos viables nacidos a partir de madres infectadas 
y con excreción activa en la placeta, los cuales no desarrollan anticuerpos precalostrales 
(Tutusaus et al., 2013), presentan o no una colonización por C. burnetii en sus tejidos 
(García-Ispierto et al., 2014). En caso de que la transmisión vertical sea posible para esta 
bacteria, aspecto aún no plenamente contrastado, la ausencia de dichos anticuerpos 
precalostrales podría asociarse al desarrollo de una inmunotolerancia al patógeno en el 
útero, como está descrito en el caso de la diarrea vírica bovina (Houe et al., 1995). En 
caso de que la unión materno-fetal resista el paso de C. burnetii y por tanto esta no sea 
capaz de transmitirse al feto en el útero, como se ha sugerido con base en los resultados 
de un estudio llevado a cabo en ratones (Baumgartner y Bachmann, 1992). Los individuos 
recién nacidos podrían contagiarse vía aerógena en el momento del parto (García-Ispierto 
et al., 2014).   
2.3.1.2. Bovino 
En líneas generales se considera que la fiebre Q en esta especie es con frecuencia 
asintomática (Ortega-Mora, 2012) y sus efectos negativos en la reproducción de los 
animales no han sido claramente demostrados hasta la fecha (Agerholm, 2013; García-
Ispierto et al., 2014).  
No obstante, en lo que respecta a la relación entre la infección por C. burnetii y el aborto, 
distintos estudios han puesto de manifiesto la asociación entre la fiebre Q en bovino y la 
aparición de abortos (Agerholm et al., 1997; Anderson et al., 1990; Bildfell et al., 2000; 
Kirkbride, 1993a; Muskens et al., 2011a; Paiba, 1999 revisado por García-Pérez et al., 
2009). Asimismo, el ADN de la bacteria se ha detectado mediante PCR en un 26% 
(Kreizinger et al., 2015), un 17,2% (Parisi et al., 2006), un 17% (Naesens et al., 2012), un 
11,6% (Clemente et al., 2009) y un 7,3% de abortos bovinos (Pritchard et al., 2011), 




dependiendo de la región de estudio. Sin embargo, diversas investigaciones han sido 
incapaces de establecer la asociación entre la infección por C. burnetii y el fallo 
reproductivo (Kreizinger et al., 2015; Lange et al., 1992; López-Gatius et al., 2012; 
Tramuta et al., 2011; Yang et al., 2012), y distintos estudios concluyen en que C. burnetii 
es una causa poco frecuente de aborto en bovino (Bildfell et al., 2000; Jensen et al., 2007; 
Muskens et al., 2011a; Rady et al., 1985). De hecho, en amplios trabajos sobre causas 
de aborto bovino llevados a cabo en regiones endémicas de fiebre Q de Estados Unidos 
no encontraron una asociación con la presencia de la bacteria, que no fue detectada 
(Anderson et al., 1990; Kirkbride, 1993a).  En la misma línea, en un estudio llevado a cabo 
en fetos bovinos en Holanda durante los dos primeros años del brote de fiebre Q en 
caprino (Muskens et al., 2012) se observó que la detección de C. burnetii en los mismos 
era muy limitada. Tampoco se han descrito hasta la fecha brotes de abortos en bovino 
debidos a esta bacteria en ninguna región (Agerholm, 2013). Por otro lado, tampoco 
existen evidencias hasta la fecha que permitan afirmar que C. burnetii es una causa 
significativa de producción de nacidos muertos o terneros débiles (Agerholm, 2013), 
habiéndose identificado solo puntualmente la presencia de la bacteria en terneros nacidos 
muertos (Bildfell et al., 2000; Muskens et al., 2011a; van Moll et al., 1993).  
La dificultad de determinar el potencial abortivo de C. burnetii radica en gran parte en el 
hecho de que la bacteria se puede detectar en la placenta y en los fluidos vaginales tanto 
de animales que presentan un aborto como un parto normal (Clemente et al., 2008; 
Guatteo et al., 2007b; Hansen et al., 2011; LuotoyHuebner, 1950; Parisi et al., 2006; 
Rodolakis et al., 2007). En los dos únicos estudios basados en infecciones experimentales 
llevadas a cabo en bovino, realizados durante la década de los 70, tampoco se pudieron 
relacionar consistentemente los partos prematuros, o los abortos en ninguna fase de la 
gestación con la infección por C. burnetii (Plommet, 1973 revisado por Behymer et al., 
1976; García-Ispierto et al., 2014).  
En términos generales, la presencia de C. burnetii se suele identificar con más frecuencia 
en fetos bovinos cuando los abortos tienen lugar en la etapa final de la gestación, aunque 
este hallazgo podría asociarse al hecho de que los fetos a término suelen ser analizados 
con más frecuencia que los más tempranos. En cualquier caso, también ha podido 
observarse que la prevalencia de anticuerpos específicos frente a C. burnetii es más 
frecuente en vacas que han tenido un aborto (por causa indeterminada) en el último 
trimestre de gestación respecto a las que lo han tenido en el primer o el segundo trimestre 





estación (Bildfell et al., 2000; Muskens et al., 2011a), si bien se ha descrito que la 
prevalencia de vacas seropositivas es mayor en otoño (Cabassi et al., 2006). 
De forma similar a lo descrito para pequeños rumiantes, una de las lesiones más 
características en las vacas que abortan debido a C. burnetii es la placentitis (Bildfell et 
al., 2000), que puede ser desde muy leve hasta severa (hemorrágica con signos de 
necrosis) (Agerholm, 2013). Del mismo modo, las lesiones microscópicas que se 
observan mediante el empleo de técnicas histopatológicas oscilan desde una inflamación 
leve con focos dispersos de trofoblastos necróticos y una escasa infiltración de células 
mononucleares, hasta una inflamación severa con áreas de necrosis, hemorragias, 
vasculitis y edema, así como un importante infiltrado de neutrófilos. En algunos casos, de 
forma similar a lo descrito en pequeños rumiantes, los trofoblastos pueden estar 
distendidos debido a la acumulación en su citoplasma de un gran número de bacterias 
basófilas en la tinción (Bildfell et al., 2000; Jensen et al., 2007; Muskens et al., 2012; Rady 
et al., 1985; van Moll et al., 1993). Por otro lado, cabe destacar que la presencia de C. 
burnetii en la placenta y la aparición de lesiones en la misma raramente se asocian. Así, 
distintos trabajos han puesto de manifiesto la detección de C. burnetii en placentas sin 
lesiones graves (Hansen et al., 2011; Muskens et al., 2011a; van Moll et al., 1993). 
Además, también se han observado menores niveles de colonización de la bacteria en 
casos de placentitis bovina en relación con aquellos observados en caprino (Muskens et 
al., 2011a; Wouda y Dercksen, 2007). Teniendo en cuenta que es el desarrollo del proceso 
inflamatorio en la placenta lo que se considera causa principal del aborto en la infección, 
no puede asegurarse que la mera presencia de C. burnetii en la placenta bovina pueda 
ser la causa del fallo reproductivo en esta especie (Agerholm, 2013). 
En lo que respecta a los fetos derivados de abortos producidos por C. burnetii, tal como 
se describió para pequeños rumiantes, en bovino tampoco suelen desarrollar signos 
asociados a la infección, aunque pueden presentar signos de autolisis en determinados 
casos. C. burnetii puede colonizar al feto a través de la ingestión o aspiración de líquido 
amniótico, en caso de que la bacteria atraviese la placenta y contamine el mismo 
(Agerholm, 2013). De este modo la bacteria puede diseminarse al tracto digestivo (Cantas 
et al., 2011) y a los pulmones, dando lugar en este último caso al desarrollo de una 
bronconeumonía en el feto (Bildfell et al., 2000). En cualquier caso, no se descarta la 
posibilidad de que C. burnetii también pueda acceder al feto a través de los vasos 
sanguíneos umbilicales, lo que explicaría la presencia de la bacteria en diversos órganos 
y tejidos fetales (Behymer et al., 1976).  




En lo que respecta a la infección aguda en bovinos adultos, en los dos únicos estudios 
basados en la realización de una infección experimental, pudo observarse el desarrollo 
de fiebre entre uno y tres días tras la infección (Behymer et al., 1976; Plommet, 1973), así 
como el desarrollo de neumonía autolimitante en uno de ellos (Plommet, 1973).  
Otros de los signos clínicos asociados ocasionalmente a la infección por C. burnetii en 
vacuno son la infertilidad (Aitken, 1989; Krauss et al., 1987; To et al., 1998a), las mastitis 
subclínicas (Barlow et al., 2008), el descenso en la producción de leche (Rose et al., 1994 
revisado por Ortega-Mora, 2012), las metritis y las endometritis (Moffat et al., 1970; 
Muskens et al., 2011b). Sin embargo, en cuanto a la infección C. burnetii y el desarrollo 
de endometritis, actualmente no se dispone de suficientes datos que permitan determinar 
si existe una asociación entre ambos aspectos (García-Isprieto et al., 2014). A este 
respecto, cabe citar un trabajo (García-Ispierto et al., 2013) donde se observó que los 
animales seropositivos presentaban un menor riesgo de sufrir endometritis que los 
individuos seronegativos, resultado que los autores asociaron al papel protector de los 
anticuerpos frente al desarrollo de la infección.  
En lo que respecta a la asociación entre la detección de anticuerpos específicos frente a 
C. burnetii en bovino y el desarrollo de problemas reproductivos derivados de la infección, 
López-Gatius y colaboradores asociaron la seropositividad en rebaños infectados 
(positivos a la detección de C. burnetii mediante PCR en muestras de tanque de leche) 
con la retención placentaria, el aumento del intervalo entre el parto y la siguiente 
concepción, y el mantenimiento de la gestación durante el periodo de desarrollo fetal 
temprano (López-Gatius et al., 2012). En esta línea, García-Isprieto y colaboradores 
establecieron una relación entre la presencia de anticuerpos frente a C. burnetii y una 
disminución de las proteínas asociadas a la gestación (PAG) durante el segundo trimestre 
de la misma, así como con un incremento del cortisol a los 180 días de gestación, 
aspectos ambos que podrían ser indicadores de daño placentario (García-Ispierto et al., 
2010a). Sin embargo, no ha se podido establecer una asociación entre el nivel de 
anticuerpos en tanque de leche y la mortalidad perinatal (Nielsen et al., 2011), ya que, 
como se citó previamente, hasta la fecha no existen evidencias que permitan asociar la 
infección por C. burnetii al nacimiento de terneros muertos o débiles (Agerholm, 2013).  
En lo que respecta al aborto propiamente dicho, algunos estudios han identificado un 
mayor riesgo de aborto en animales seropositivos (Cabassi et al., 2006; Sting et al., 2002; 
Vidic, 1990 revisado por Agerholm, 2013; Cetinkaya et al., 2000) y una asociación entre 





et al., 1998a). Sin embargo, en un estudio de casos y controles llevado a cabo por Hassig 
y colaboradores (Hassig y Lubsen, 1998) se observó que el riesgo de aborto no se veía 
influido por la presencia de anticuerpos maternales. En la misma línea, Ruiz-Fons y 
colaboradores (Ruiz-Fons et al., 2010) no detectaron diferencias significativas entre la 
prevalencia de anticuerpos en rebaños de bovino de carne y su historial reciente de 
abortos. Más recientemente, en el trabajo publicado por Piñero y colaboradores tampoco 
se observó una asociación significativa entre los niveles de prevalencia y la presencia o 
no de problemas reproductivos en la explotación (Piñero et al., 2014b).  
En cualquier caso, cabe citar que Agerholm, en su revisión sobre los trastornos 
reproductivos en animales domésticos asociados a la infección por C. burnetii, señala que 
la mayoría de los estudios dirigidos a evaluar posibles asociaciones entre C. burnetii (bien 
sea en cuanto a excreción o en cuanto a la presencia de anticuerpos) y determinados 
problemas reproductivos en bovino presentan importantes deficiencias en su diseño 
respecto a aspectos como la adecuada selección de controles, la definición de casos y la 
interpretación estadística de los datos (Agerholm, 2013). Por otro lado, dicho trabajo 
también señala que el hecho de que los animales clínicamente sanos puedan excretar la 
bacteria sin experimentar fallos reproductivos es otro factor que contribuye a la dificultad 
de establecer la asociación real entre la excreción de C. burnetii y el aborto asociado a 
esta. 
Así, ante la presencia en una explotación de signos compatibles con la presencia de C. 
burnetii, tales como abortos, nacidos muertos, infertilidad, placentitis o endometritis se ha 
de llevar a cabo una investigación diagnóstica en la población para determinar la causa, 
que debe incluir la fiebre Q en el diagnóstico diferencial (EFSA, 2010).  
2.4. DIAGNÓSTICO DE FIEBRE Q 
En esta sección, se describen las pruebas diagnósticas más importantes disponibles así 
como su utilidad en cada escenario epidemiológico. Ha de tenerse en cuenta que en el 
caso de la fiebre Q y a diferencia de otras enfermedades, la Organización Mundial de 
Sanidad Animal (OIE) no ha designado hasta la fecha ninguna técnica oficial para el 
diagnóstico de esta patología, si bien existen recomendaciones recogidas en el “Manual 
de las Pruebas de Diagnóstico y de las Vacunas 
para los Animales Terrestres” (OIE, 2016), que se describen en las siguientes secciones.  
 




2.4.1. Pruebas basadas en la detección del agente 
2.4.1.1. Tinción 
C. burnetii puede ser visualizada microscópicamente tras un proceso de tinción en 
muestras de tejidos procedentes de placentas o de órganos de fetos así como de fluidos 
vaginales. Entre las técnicas de tinción que pueden emplearse están el método de Stamp, 
el de Giménez, el de Machiavello, el de Giemsa, el de Köster modificado y el de Ziehl–
Neelsen modificado (Agerholm, 2013). Las tres primeras técnicas permiten obtener los 
mejores resultados (OIE, 2016), si bien todas ellas presentan importantes limitaciones 
diagnósticas en cuanto a su sensibilidad analítica, ya que requieren una alta carga 
bacteriana en la muestra para la visualización de la bacteria. Además, presentan una baja 
especificidad, ya que puede obtenerse una imagen compatible con la presencia de C. 
burnetii en muestras clínicas que contengan otras bacterias productoras de abortos en 
rumiantes como Chlamydia abortus o bacterias del género Brucella, que ofrecen una 
imagen microscópica similar (Guatteo et al., 2006). Debido a estas limitaciones, ante 
cualquier resultado no concluyente de la tinción ha de emplearse algún otro método 
diagnóstico confirmatorio de la presencia de la bacteria, como la PCR (OIE, 2016). 
2.4.1.2. Pruebas inmunohistoquímicas 
La detección de C. burnetii también puede llevarse a cabo mediante técnicas de 
inmunohistoquímica (inmunofluorescencia e inmunoperoxidasa) en tejidos de placentas y 
fetos que previamente se incluyan en parafina, o en frotis de tejidos o hisopos vaginales 
fijados con acetona (OIE, 2016; Bildfell et al., 2000; Hazlett et al., 2013; Muskens et al., 
2012; Raoult et al., 1994; van Moll et al., 1993). En estas técnicas la presencia de C. 
burnetii, se evidencia mediante la adición de anticuerpos específicos que se unen a la 
bacteria seguida del empleo de un anticuerpo secundario marcado con isocionato de 
fluoresceína en el caso de la inmunofluorescencia, o con peroxidasa en el caso de la 
técnica de inmunoperoxidasa (Raoult et al., 1994). Una de las ventajas de la 
inmunohistoquímica es que no precisa de bacteria viva ni de tejidos frescos para la 
realización del diagnóstico (Dilbeck y McElwain, 1994). Actualmente este tipo de análisis 
pueden realizase mediante la adaptación del sistema comercial DAKO EnVision+System 
(van den Brom et al., 2015c; Wouda y Dercksen, 2007). Otra opción diagnóstica es el 
empleo de la hibridación in situ fluorescente (fluorescent in situ hybridization, FISH), 
especialmente indicada para muestras de placenta (Jensen et al., 2007), en la que se 
emplean sondas de oligonucleótidos que hibridan de forma específica con el ARNr 16S 





que permiten la visualización directa de C. burnetii y la estimación del número de bacterias 
asociadas a las lesiones (Hazlett et al., 2013). 
Sus limitaciones, además de ser laboriosas y caras, están asociadas a su reducida 
sensibilidad analítica (van den Brom et al., 2015c), por lo que están indicadas para el 
análisis de tejidos que sean susceptibles de presentar una alta carga bacteriana como la 
placenta.   
2.4.1.3. Cultivo 
Puesto que C. burnetii es una bacteria intracelular obligada, desde el momento de su 
primera descripción su aislamiento ha requerido el empleo de animales de laboratorio, 
huevos embrionados o, más recientemente, líneas celulares (Burnet y Freeman, 1983; 
Cox, 1939a; Cox, 1939b; Davis, 1938; van den Brom et al., 2015c). En cualquier caso, se 
considera que las técnicas de cultivo no son prácticas para su empleo rutinario en estudios 
epidemiológicos (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005) debido a su complejidad, 
requerimientos de bioseguridad y coste, además de su limitada sensibilidad respecto a 
otras técnicas actuales como la PCR. De hecho, cualquier procedimiento que implique la 
multiplicación del agente, independientemente del sistema empleado, debe realizarse en 
laboratorios que dispongan de instalaciones de nivel de seguridad biológica 3 (Real 
Decreto 664/1997, Directiva 2000/54/CE del Parlamento Europeo y del Consejo).  
En general, las técnicas de cultivo y aislamiento son consideradas como técnicas de 
referencia para el diagnóstico de las infecciones bacterianas (Arricau-Bouvery y 
Rodolakis, 2005; Porter et al., 2011). Sin embargo, en el caso concreto del diagnóstico de 
la fiebre Q en animales actualmente ningún test diagnóstico cuenta con tal denominación 
(OIE, 2016).  
La inoculación de animales de laboratorio, principalmente cobayas y ratones, por vía 
intraperitoneal (Lang, 1990; Maurin y Raoult, 1999), es el procedimiento menos empleado 
actualmente, si bien presenta utilidad como paso previo para el cultivo de muestras con 
una concentración baja de bacteria, así como tejidos contaminados con otras bacterias, 
como puede ser el caso de placentas, leche o heces (OIE, 2016; van den Brom et al., 
2015c). Los animales suelen desarrollar fiebre tras cinco-ocho días desde la inoculación, 
y a los 21 días tras la aparición de la misma se les extrae el bazo para su cultivo en huevos 
embrionados o líneas celulares, o bien para su observación microscópica mediante frotis 
(Scott et al., 1987). También puede llevarse a cabo la detección directa del ADN de C. 
burnetii mediante PCR a partir del bazo. 




El empleo de huevos embrionados, ampliamente utilizados en el pasado y donde C. 
burnetii crece exclusivamente en las células del saco vitelino, requiere un tiempo de 
cultivo de entre diez y 12 días (Oyston y Davies, 2011) aunque pueden ser necesarios 
varios pases para obtener un aislamiento en cultivo en pureza (OIE, 2016). Esta técnica 
presenta diversas desventajas, como que el crecimiento no puede ser monitorizado 
visualmente y su limitada sensibilidad analítica en casos en los que existe contaminación 
con otras bacterias capaces de crecer en este tipo de sistema (van den Brom et al., 
2015c). Es, además, un procedimiento laborioso de difícil aplicación como técnica de 
diagnóstico rutinario (Klee et al., 2006b; Maurin y Raoult, 1999).  
Actualmente el uso de líneas celulares es el método más empleado para el aislamiento 
de C. burnetii. Para ello se ha adaptado un sistema de microcultivo comercial empleado 
en virología, el método del vial cerrado (OIE, 2016; Raoult et al., 1994). Existen distintas 
líneas celulares que se pueden emplear, como, por ejemplo, células Vero (células 
epiteliales de riñón de mono verde africano) o células de fibroblastos de pulmón de 
embrión humano HEL (Voth y Heinzen, 2007). El crecimiento de C. burnetii se manifiesta 
por la producción de un efecto citopático que da lugar a la formación de vacuolas visibles 
en el microscopio. La principal ventaja de esta técnica es la rapidez en el aislamiento, 
normalmente entre seis y 12 días (Spyridaki et al., 2002). 
Tanto el cultivo en huevos embrionados como en líneas celulares se puede llevar a cabo 
sin el empleo de antibióticos para garantizar un óptimo crecimiento de la bacteria (Roest 
et al., 2012), pudiendo recurrir a la filtración de la muestra para evitar la contaminación. 
Sin embargo, la filtración puede reducir la sensibilidad de las técnicas de cultivo (van den 
Brom et al., 2015c). 
Los avances en el conocimiento de la patogenia intracelular de C. burnetii en los últimos 
años han permitido el desarrollo de medios axénicos cuya composición recrea el 
ambiente ácido necesario (pH 4,75) y con baja tensión de oxígeno (2,5%), permitiendo la 
replicación de C. burnetii en un periodo aproximado de seis días de incubación sin 
necesidad de células (van Schaik et al., 2013). Inicialmente se describió el medio ácido 
citrato cisteína (ACCM) (Omsland, 2012; Omsland et al., 2009) y posteriormente fue 
mejorado por los medios ácido citrato cisteína 2 (ACCM-2) (Sandoz et al., 2014) y, más 
recientemente, por el medio ácido citrato cisteína definido ACCM-D (Sandoz et al., 2016). 
El empleo de este tipo de medios evita la presencia de material genético de las células 
hospedadoras (de animal de laboratorio, huevo embrionado o línea celular), lo que es útil 





dicho material exógeno puede interferir (Sandoz et al., 2016a), como para la producción 
de vacunas (van den Brom et al., 2015c). Además, estos medios también facilitan la 
transición de las formas SCV de la bacteria a LCV, y de las formas de fase I a fase II 
(Fournier et al., 1998), de gran utilidad para el estudio de la biología y patogénesis de C. 
burnetii (Oyston y Davies, 2011). 
2.4.1.4. Pruebas de detección molecular 
Las distintas técnicas basadas en la PCR consisten en la amplificación específica de 
fragmentos de ADN diana de un determinado patógeno generando un gran número de 
copias (Mullis et al., 1986). Estas técnicas han sido ampliamente utilizadas para la 
detección de ADN de C. burnetii en los últimos 25 años (de Bruin, 2011), tanto en su 
versión convencional con las variantes anidada (Rahimi et al., 2010) y touchdown (Berri 
et al., 2000), como, más recientemente, en su versión en tiempo real. Esta última opción 
ofrece una mayor sensibilidad diagnóstica, además de permitir cuantificar la cantidad de 
bacterias presentes en la muestra analizada (de Bruin, 2011). Todas estas técnicas son 
aptas para emplearse en muestras de distinto origen, tanto de tipo clínico [principalmente 
hisopos vaginales (Astobiza et al., 2011a), placentas y tejidos fetales (Hazlett et al., 2013)] 
como en leche, heces (Joulie et al., 2015) o semen (García-Seco et al., 2016). También 
son útiles para su empleo en alimentos de origen animal, principalmente productos lácteos 
(Galiero et al., 2016) y muestras ambientales [aire, polvo (Joulie et al., 2015), suelo (Kersh 
et al., 2013), estiércol (de Bruin et al., 2013), etc.]. Además, se puede utilizar tanto en 
muestras frescas como congeladas, conservadas en formalina o fijadas con parafina 
(Fournier y Raoult, 2003). También existen protocolos de PCR múltiple que permiten 
detectar en una sola reacción no solo la presencia de C. burnetii, sino también otros 
patógenos productores de abortos, algo de gran utilidad en el diagnóstico de fallos 
reproductivos en rumiantes domésticos (Tramuta et al., 2011). 
Como diana para el diseño de estos ensayos de PCR se han utilizado diversas regiones 
del genoma de C. burnetii, como el gen icd (de la isocitrato deshidrogenasa) (Klee et al., 
2006a), el gen com1 [que codifica una proteína de 27kDa de la membrana externa (de 
Bruin et al., 2013)], el gen cbmip [que codifica la proteína potenciadora de la infectividad 
del macrófago (Zhang et al., 1998)], y el gen sod [de la enzima superóxido dismutasa 
(Stein y Raoult, 1992)]. Sin embargo, la secuencia de inserción IS1111 ha sido una de las 
más utilizadas para el desarrollo de ensayos de PCR (de Bruin, 2011) ya que ofrece una 
mayor sensibilidad diagnóstica debido a que se trata de secuencia de copia múltiple que 
presenta entre siete y 110 copias dependiendo de la cepa (Klee et al., 2006b; Natale et 




al., 2012). Sin embargo, algunos autores han cuestionado la presencia de esta secuencia 
en todas las cepas de C. burnetii (Marmion et al., 2005; Rolain y Raoult, 2005).  
Las técnicas de PCR son recomendadas actualmente como pruebas de elección para la 
detección directa de C. burnetii en muestras de rumiantes domésticos debido a las 
amplias ventajas que presentan frente a otras técnicas (OIE, 2016). Así, son técnicas 
altamente específicas y sensibles que pueden llegar a presentar un límite de detección 
de hasta una copia de genoma por reacción (de Bruin et al., 2011; Lockhart et al., 2011). 
La gran sensibilidad que presentan, junto con su rapidez, las convierten en técnicas 
ideales para identificar animales excretores (EFSA, 2010; Arricau-Bouvery y Rodolakis, 
2005). También permiten la detección de C. burnetii en los periodos iniciales de la 
infección en los que los individuos aún son seronegativos [entre dos y cuatro semanas 
tras la infección (Fournier y Raoult, 2003)] e indetectables por otras técnicas. Además, 
pueden ser automatizadas en gran parte, lo que permite el procesamiento de un gran 
número de muestras, lo que las convierte en técnicas útiles para la realización de estudios 
de prevalencias o de vigilancia a gran escala (van den Brom et al., 2015b). Existe una 
variante, la técnica LAMP (loop mediated isothermal amplification), también basada en la 
amplificación de ADN pero en condiciones isotermas y que requiere menos instrumentos 
para su realización, que también ha sido evaluada como técnica para la detección directa 
de C. burnetii para su empleo en laboratorios con pocos recursos y tecnología poco 
avanzada, con resultados de sensibilidad y especificidad diagnóstica equivalentes a los 
de las técnicas de PCR de acuerdo a los estudios publicados (Pan et al., 2013; Raele et 
al., 2015). 
La amplia utilización de las técnicas de PCR ha dado lugar al desarrollo de distintos kits 
comerciales de PCR que resultan ser específicos, sensibles y rápidos, por lo que son 
útiles para la detección y cuantificación de C. burnetii en distintos tipos de muestras 
biológicas (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; Berri et al., 2003a; Rodolakis, 2009; EFSA, 
2010; de Bruin, 2011). 
Sin embargo, las técnicas de PCR también presentan algunas limitaciones que pueden 
conducir a la aparición de resultados falsos negativos y falsos positivos asociados a 
diferentes motivos. Así, pueden producirse inhibiciones de la reacción debido a la 
presencia de diversas sustancias presentes en la muestra que interfieren con la reacción 
de PCR mediante distintos mecanismos (Capuano et al., 2004; de Bruin, 2011), por lo que 
se recomienda el uso de un control interno para detectarlas (Angen et al., 2011). El riesgo 





extracción de ADN al tipo de muestra empleada.  La congelación puede también dar lugar 
a falsos resultados negativos (Guatteo, 2007), por lo que se recomienda el procesamiento 
de las muestras en fresco siempre que sea posible. Por otro lado, a pesar de su 
especificidad, en el caso de que las técnicas de PCR se realicen sobre muestras de 
garrapatas pueden producirse falsos resultados positivos asociados a la presencia de 
bacterias Coxiella–like genéticamente similares a C. burnetii (Elsa et al., 2015; Reeves et 
al., 2006).  
Los resultados de detección de C. burnetii han de interpretarse teniendo en cuenta una 
serie de particularidades asociadas a la metodología aplicada en el diagnóstico, así como 
a la propia enfermedad en rumiantes.  
Por un lado, determinar el potencial abortivo de C. burnetii en base únicamente a la 
detección de la bacteria mediante PCR en muestras clínicas presenta claras limitaciones, 
ya que como se ha descrito previamente, la bacteria puede ser detectada en la placenta 
y secreciones vaginales tanto de animales que han presentado un aborto como un parto 
normal (Clemente et al., 2009; Guatteo et al., 2007b; Hansen et al., 2011; Luoto y 
Huebner, 1950; Parisi et al., 2006; Rodolakis et al., 2007). También ha de tenerse en 
cuenta que la amplia distribución ambiental de la bacteria, especialmente en 
explotaciones infectadas, aumenta las posibilidades de contaminación cruzada en la toma 
de muestras, por lo que es importante tener en cuenta la cantidad de ADN detectada a la 
hora de interpretar los resultados (van den Brom et al., 2015c). Además, la detección de 
C. burnetii en muestras de un animal que ha presentado un aborto no necesariamente 
indica que este patógeno sea la causa del mismo, pudiendo estar dicho fallo reproductivo 
asociado a otro agente infeccioso, por lo que han de valorarse otros posibles agentes 
abortivos que puedan estar produciendo una co-infección en el animal (Chanton-
Greutmann et al., 2002; Hazlett et al., 2013). En este último caso, el empleo de protocolos 
de cuantificación es de gran utilidad a la hora de atribuir un aborto a C. burnetii (Guatteo 
et al., 2012), estando su uso recomendado por la EFSA (EFSA, 2010), ya que una mayor 
concentración de bacteria se asocia con mayor frecuencia a los casos clínicos (OIE, 
2016). Por ello se han diseñado distintos protocolos de cuantificación de ADN tanto 
relativa como absoluta mediante PCR en tiempo real (de Bruin, 2011; Sting et al., 2015). 
Por otro lado, a la hora de identificar animales excretores en una explotación mediante el 
empleo de técnicas de PCR han de tenerse en cuenta dos aspectos de la dinámica de 
excreción de C. burnetii previamente citados (sección 2. 2. 2), que pueden dificultar la 
identificación de los mismos: el patrón de excreción intermitente de la bacteria y la posible 




excreción de la misma por distintas vías, que puede variar individualmente. Por ello es 
conveniente tomar más de un tipo de muestra y realizar muestreos diferentes, 
preferiblemente dentro de los ocho días tras el acontecimiento reproductivo para, de este 
modo, aumentar las probabilidades de detección de un animal excretor (Natale et al., 
2012), ya que en determinados casos los animales pueden excretar grandes cantidades 
de bacteria únicamente en el momento del parto y durante un periodo muy corto tras el 
mismo (Roest et al., 2012).  
Otra de las limitaciones de las técnicas de PCR consiste en que al basarse en la detección 
de ADN de la bacteria no permite evaluar la viabilidad de misma, aspecto importante de 
cara a valorar la capacidad infectiva de la muestra evaluada. Para intentar solventar esta 
limitación se diseñó la técnica EMA-PCR basada en el tratamiento previo de la muestra 
con bromuro de etidio monoácido (EMA) (Nocker y Camper, 2006) y que ha sido empleada 
con éxito en un trabajo de C. burnetii (Mori et al., 2013). El EMA es capaz de penetrar en 
aquellas bacterias cuya pared no esté intacta y unirse al ADN impidiendo la reacción de 
PCR, de tal manera que durante dicha reacción solo amplifican aquellas moléculas de 
ADN de bacterias viables con pared intacta.  
2.4.1.5. Pruebas de caracterización molecular 
La caracterización molecular de C. burnetii circulantes es fundamental para conocer las 
variaciones de la epidemiología de la fiebre Q en función de la región geográfica, así como 
los factores epidemiológicos emergentes (Sidi-Boumedine, 2011). Por ejemplo, permite 
asociar determinadas cepas con la aparición de casos clínicos con un determinado patrón 
sintomático (González-Barrio et al., 2016b), así como identificación de reservorios que 
pueden tener un papel relevante en la epidemiología de una determinada zona (González-
Barrio et al., 2016a; González-Barrio et al., 2016b). Estas técnicas son de gran utilidad en 
casos de brotes de enfermedad, para poder determinar su origen. Además, son útiles para 
realizar labores de vigilancia y control tanto dentro del marco de brotes de enfermedad 
(Roest et al., 2011a) como fuera de estos (Astobiza et al., 2012b; González-Barrio et al., 
2016a; González-Barrio et al., 2016b; Jado et al., 2012; Pearson et al., 2014; Piñero et 
al., 2015). A lo largo de los años se han descrito distintas técnicas de caracterización 
molecular para C. burnetii (Massung et al., 2012; Sidi-Boumedine, 2011; van den Brom et 
al., 2015c). Algunas de ellas se recogen a continuación: i) la técnica PFGE (pulsed-field 
gel electrophoresis) o de electroforesis en campo pulsado (Heinzen et al., 1990; Jager et 
al., 1998), ii) la técnica PCR-RFLP (restriction fragment lenght polymorphism typing) 





genes icd, com1 y mucZ mediante el empleo de enzimas de restricción (Andoh et al., 
2004; Nguyen y Hirai, 1999; Spyridaki et al., 1998; Stein y Raoult, 1992), iii) la 
secuenciación de los genes de codificación com1 y mucZ (Sekeyova et al., 1999; Zhang 
et al., 1997), iv) los microarrays (Beare et al., 2009; Leroy et al., 2011), v) el estudio de 
los perfiles de plásmidos (Aarts et al., 2001), vi) la caracterización (número de 
repeticiones) del fragmento de inserción IS1111 (Denison et al., 2007b) y, más 
recientemente, vii) la técnica WGPScanning (whole genome PCR scanning), en la que se 
utilizan parejas de cebadores diseñados a partir de una cepa de referencia que cubren 
todo el genoma, obteniéndose información sobre posición de genes, así como de 
fragmentos de inserción y deleción (Sidi-Boumedine et al., 2015a). 
Todas estas técnicas tienen una importante limitación común: requieren partir de cultivos 
puros de C. burnetii, no siendo posible llevarlas a cabo directamente a partir de muestras 
clínicas o ambientales sin un paso de cultivo previo. Para solventar este problema se han 
desarrollado técnicas de caracterización molecular que pueden ser llevadas a cabo 
directamente a partir de muestras sin necesidad de un aislamiento previo. Estas técnicas 
son i) la tipificación de la secuencia multi-espacio MST, consistente en la evaluación de 
la variación en la secuencia de ADN en regiones intergénicas cortas del genoma de C. 
burnetii mediante secuenciación (Astobiza et al., 2012b; Glazunova et al., 2005), ii) la 
técnica MLVA (Multiple Locus Variable-number tandem repeat Analysis) o análisis 
multilocus de repeticiones en tándem de número variable, que se basa en evaluar el 
número de repeticiones en tándem de elementos de ADN en diferentes loci del genoma 
(Arricau-Bouvery et al., 2006; Astobiza et al., 2012b; González-Barrio et al., 2016a; Piñero 
et al., 2015; Prigent et al., 2015; Svraka et al., 2006), iii) la técnica RAPD (Randomly 
amplified polymorphic DNA) o de amplificación aleatoria del ADN polimórfico, consistente 
en la comparación de regiones del genoma amplificadas de forma aleatoria (Sidi-
Boumedine et al., 2009), iv) la técnica PCR-RLB (Multiplex PCR and Reverse Line Blot 
Hybridization) basada en la realización de una PCR múltiple y una hibridación con sondas 
específicas (Beare et al., 2006; González-Barrio et al., 2016b; Jado et al., 2012) y  v) la 
genotifipicación por SNP polimorfismo de nucleótido único (randomly amplified 
polymorphic DNA), consistente en detectar la variación de un solo nucleótido en un 
determinado locus del genoma de C. burnetii (Hermans et al., 2011; Hornstra et al., 2011; 
Huijsmans et al., 2011; Karlsson et al., 2014). Por otro lado, la mejora de la tecnología de 
secuenciación masiva ha permitido recientemente llevar a cabo este tipo de estudios de 
forma exitosa directamente a partir de muestras clínicas (Frangoulidis y Walter, 2016). 
 




De todas estas técnicas, el MLVA y SNP son las que presentan mayor poder 
discriminatorio (OIE, 2016; Arricau-Bouvery et al., 2006; Massung et al., 2012) y han sido 
las más utilizadas en los últimos años en distintos trabajos. Además, tanto la EFSA (Sidi-
Boumedine et al., 2015b) como la OIE (OIE, 2016) han recomendado potenciar los 
trabajos dirigidos a establecer un esquema estandarizado de la técnica MLVA de C. 
burnetii.  
Por otro lado, cabe señalar que las técnicas basadas en la espectrometría de masas 
también se han utilizado en investigaciones relacionadas con la caracterización y el 
diagnóstico C. burnetii en casos humanos, aunque de forma muy limitada hasta la fecha 
(Hernychova et al., 2008; Kowalczewska et al., 2011; Vranakis et al., 2013). 
2.4.2. Pruebas basadas en la respuesta inmune del hospedador 
El diagnóstico indirecto de la fiebre Q en rumiantes domésticos se basa 
fundamentalmente en la evaluación de la respuesta inmune mediada por anticuerpos, que 
puede valorarse mediante distintos tipos de técnicas serológicas, como la 
microaglutinación, la Fijación del Complemento, la inmunofluorescencia indirecta, o los 
test ELISA (enzyme-linked immunosorbent assay). Sin embargo, son estas dos últimas 
las más ampliamente empleadas en la actualidad, especialmente el ELISA, que presenta 
gran utilidad como test diagnóstico de cribado, así como para la realización de estudios 
epidemiológicos a gran escala en rumiantes domésticos (van den Brom et al., 2015c). Así, 
aunque actualmente la OIE no establece ningún test de referencia para el diagnóstico 
serológico de la fiebre Q en animales, propone los test ELISA como método de elección 
(OIE, 2016). 
No obstante, también se ha descrito el empleo de una prueba cutánea como prueba de 
diagnóstico indirecto basada en la respuesta inmune de base celular para la detección de 
animales infectados en el rebaño (Guatteo et al., 2008). Sin embargo, a pesar de ser una 
técnica barata y sensible (van den Brom et al., 2015c) en rumiantes está muy poco 
estudiada (Guatteo et al., 2008). En humanos este test se emplea para determinar una 
exposición previa a la bacteria en campañas de vacunación (Schoffelen et al., 2014). Esta 
prueba diagnóstica presenta el mismo fundamento que otras pruebas cutáneas descritas 
para el diagnóstico de otras enfermedades de los rumiantes domésticos, como la 
tuberculosis (Bezos et al., 2014) o la brucelosis (Bercovich, 2000). La técnica consiste en 
la inoculación intradérmica de un antígeno inactivado de C. burnetii, para lo que se emplea 
el antígeno vacunal de la vacuna comercial Coxevac®. Tras la inoculación, si el animal ha 





retardada de tipo IV en el punto de inoculación que puede leerse a las 72 horas tras la 
aplicación y que se manifiesta por un engrosamiento de la piel. La reacción puede 
valorarse de forma objetiva midiendo el engrosamiento mediante el empleo de un 
cutímetro. 
A continuación, pasan a describirse las principales técnicas diagnósticas empleadas en 
rumiantes domésticos basadas en la detección de anticuerpos.  
2.4.2.1. Fijación del Complemento  
Esta técnica se basa en la capacidad del sistema del complemento del sistema inmune 
del hospedador para unirse a los complejos antígeno-anticuerpo, lo que neutraliza la 
capacidad del complemento de lisar eritrocitos (Herr et al., 1985; Murphy y Field, 1970). 
La prueba se realiza en dos etapas, en primer lugar, se enfrenta el suero problema al 
antígeno de C. burnetii, lo que permite la formación de dichos complejos antígeno-
anticuerpo en caso de que la muestra contenga anticuerpos frente a ese patógeno. En 
una segunda fase se añaden tanto el complemento (obtenido a partir de cobayas) como 
eritrocitos de oveja; en caso de que la muestra presente anticuerpos específicos frente a 
C. burnetii el complemento se une a los inmunocomplejos formados quedando por tanto 
su acción hemolítica bloqueada. Sin embargo, si la muestra es negativa, el complemento 
puede actuar sobre los eritrocitos, lisándolos. Los títulos serológicos de 1/80 o mayores 
son indicativos de fase activa de la infección. Los títulos comprendidos entre 1/10 y 1/40 
en sueros de un grupo de cinco a diez animales son característicos de una infección 
adquirida con anterioridad en el tiempo, crónica en el rebaño (OIE, 2016). 
La técnica de la fijación del complemento era consideraba hace años por la OIE el test de 
referencia para el diagnóstico serológico de la fiebre Q en animales por razones históricas 
(Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005). Sin embargo, las claras desventajas que presenta 
frente a otras técnicas disponibles actualmente han implicado que su frecuencia de uso 
haya disminuido notoriamente (Roest et al., 2013b).  
Así, por ejemplo, se trata de una técnica laboriosa, que no permite su automatización y 
que presenta una reducida sensibilidad diagnóstica respecto a otros test como la 
inmunofluorescencia indirecta y los ELISAs (EFSA, 2010; Horigan et al., 2011; Kittelberger 
et al., 2009; Maurin y Raoult, 1999; Natale et al., 2012; Rousset et al., 2007; Schmeer et 
al., 1987), siendo entre ocho y 16 veces menos sensible que estos últimos (Roest et al., 
2009 revisado por EFSA, 2010).  




Esta limitada sensibilidad diagnóstica se ha asociado con el antígeno de C. burnetii 
empleado, que normalmente es de fase II, habiéndose observado que falla 
frecuentemente para el diagnóstico de muestras de cabras y ovejas (Kovacova et al., 
1998). Además, en rumiantes, este test solo es capaz de detectar IgG1 y, en menor 
medida, IgM, lo que también contribuiría a limitar la sensibilidad del mismo. Por último, se 
ha de considerar que la IgG2 y la IgM pueden presentar actividad anticomplementaria 
(Schmeer, 1985), pudiendo contribuir a que el título serológico obtenido en la prueba sea 
más bajo (Kittelberger et al., 2009; Rousset et al., 2009a).   
Dependiendo del estudio, la sensibilidad diagnóstica descrita para este test es del 56,4% 
en ovejas (Horigan et al., 2011), y del 26,5%-36,7% en vacas (Horigan et al., 2011; 
Muleme et al., 2016). En cabras, especie en la que se han realizado más investigaciones, 
se describe una sensibilidad de entre el 20,6% y el 89% (Emery et al., 2014; Horigan et 
al., 2011; Muleme et al., 2016). Por otro lado, en un estudio llevado a cabo en muestras 
de caprino y ovino se describió una sensibilidad del 68% (Kittelberger et al., 2009), 
mientras que en otro esta se situó en el 9,96% (Natale et al., 2012). Por todo ello, algunos 
autores han llegado incluso a recomendar específicamente no emplear la técnica de la 
Fijación del Complemento como test de cribado para rumiantes (Rousset et al., 2007). 
Sin embargo, la técnica de la Fijación del Complemento presenta algunas ventajas como 
su gran especificidad diagnóstica, que hace que aún se considere útil para identificar 
rebaños infectados y declarar rebaños libres (OIE, 2016), si bien se necesita un tamaño 
de muestra mayor que el requerido con otras técnicas serológicas debido a su limitada 
sensibilidad. Así, se ha descrito para esta técnica una especificidad del 98,5% en ovejas 
(Horigan et al., 2011), del 99,7-100% en vacas (Horigan et al., 2011; Muleme et al., 2016), 
y en el caso de las cabras, del 82-97,3% (Emery et al., 2014; Horigan et al., 2011; Muleme 
et al., 2016), dependiendo del estudio. Asimismo, en un trabajo llevado a cabo en 
muestras de cabras y ovejas, la especificidad observada fue del 99,7% (Natale et al., 
2012). 
Por otro lado, distintos estudios han puesto de manifiesto que, en determinados casos, 
pueden encontrarse muestras que presentan un resultado positivo a la técnica de la 
Fijación del Complemento pero que son negativas en los test ELISA, especialmente 
cuando presentan títulos bajos (Emery et al., 2012; Kittelberger et al., 2009). Este 
fenómeno se ha asociado al predominio en los sueros analizados de IgM en lugar de IgG 
frente a C. burnetii, lo que puede dar lugar a un resultado positivo en la Fijación del 
Complemento, pero que, en el ELISA, teniendo en cuenta que los test comerciales 
disponibles solo detectan IgG, daría lugar a un resultado negativo (Emery et al., 2012; 





correlación entre resultados serológicos y el estatus de excreción en rumiantes 
domésticos mediante el empleo de la técnica de Fijación del Complemento que mediante 
un test ELISA, habiéndose sugerido una posible asociación entre un resultado positivo en 
la Fijación del Complemento y el estatus de animal persistentemente excretor en vacas, 
si bien no se dispone de datos suficientes para confirmar esta teoría (Natale et al., 2012; 
Natale et al., 2009).  
2.4.2.2. Inmunofluorescencia indirecta (IFI) 
Esta técnica es el método diagnóstico de referencia actual para el diagnóstico de la fiebre 
Q en humanos (OIE, 2016), y también ha sido utilizada en diversos estudios en rumiantes 
domésticos (Bottcher et al., 2011; Hatchette et al., 2003a; Krt, 2003; Lucchese et al., 2015; 
Mares-Guia et al., 2014; MazyadyHafez, 2007; Roest et al., 2013a; Rousset et al., 2009a; 
Rousset et al., 2007; Ruiz-Fons et al., 2008; Vaidya et al., 2010; Webster et al., 2009).   
El protocolo de la IFI (Field et al., 1983; Peter et al., 1985) se lleva a cabo depositando el 
antígeno de C. burnetii en los pocillos de un portaobjetos de vidrio para microscopio, 
dejándolo secar y fijándolo con acetona. El protocolo continúa añadiendo el suero 
problema a los portaobjetos realizando diluciones seriadas y dejándolo incubar. 
Posteriormente se realiza un lavado, procediéndose a añadir el anticuerpo secundario 
contra la especie de la que procede el suero conjugado con isocionato de fluoresceína. 
La reacción se observa al microscopio de fluorescencia (OIE, 2016). Esta técnica puede 
adaptarse para la detección tanto de IgG como de IgM específicas frente a antígenos C. 
burnetii de fase I (obtenidos a partir del bazo de animales de laboratorio) o de fase II 
[cultivando la cepa de referencia C. burnetii Nine Mile (ATCC VR 615) en cultivo celular] 
(OIE, 2016; Muleme et al., 2016).  
La IFI se considera una técnica muy sensible y específica, a pesar de que no existen 
muchos trabajos publicados evaluando su rendimiento diagnóstico. En un estudio 
publicado recientemente llevado a cabo en cabras (Muleme et al., 2016) se ha descrito 
una sensibilidad que osciló entre el 84,5% y el 94,8% y una especificidad de entre el 
92,4% y el 94,4%, dependiendo del tipo de anticuerpos que frente a los que estaba 
diseñada la prueba. Asimismo, en un ensayo llevado a cabo en un número limitado de 
sueros de ovejas, cabras, vacas y búfalos se describió una sensibilidad del 90% (Vaidya 
et al., 2010). En líneas generales se considera que la IFI ofrece valores de especificidad 
y sensibilidad diagnóstica equivalentes a los test ELISA (EFSA, 2010), si bien Rousset y 
colaboradores (Rousset et al., 2007) observaron que la sensibilidad de esta técnica era 
ligeramente inferior al del ELISA en rebaños de cabras. Por el contrario, en un estudio 




realizado recientemente en cabras, Muleme y colaboradores (Muleme et al., 2016) 
observaron que la sensibilidad diagnóstica de la IFI era superior a la obtenida con ELISA 
y la Fijación del Complemento como también se ha descrito para esta técnica en humanos 
(Meekelenkamp et al., 2012).  
En rumiantes domésticos no se ha podido establecer aún con exactitud una asociación 
entre las fases de la infección y determinados perfiles de anticuerpos a nivel individual 
(OIE, 2016), como sí se ha hecho en humanos, donde se ha observado que los 
anticuerpos frente a los antígenos de fase II predominan después de la infección primaria 
y persisten a lo largo del tiempo mientras que los títulos altos de anticuerpos anti fase I 
se observan solo en las fases crónicas (Fournier et al., 1998). Sin embargo, en rumiantes 
domésticos se han llevado a cabo avances en este sentido en los últimos años. Así, en 
un estudio llevado a cabo en bovino de leche en el que se empleó la inmunofluorescencia 
indirecta de forma paralela a un test ELISA, se observó que con ambos test diagnósticos 
los animales seropositivos pero no excretores presentaban un perfil de IgG muy bajo en 
comparación con animales excretores en leche, si bien la eficiencia diagnóstica del ELISA 
específico para IgG era superior a la de la IFI (Lucchese et al., 2015). 
A pesar de su buen rendimiento diagnóstico, la IFI presenta algunas desventajas frente a 
las técnicas ELISA que hacen que su uso esté menos extendido que estas y no suelan 
emplearse en estudios a gran escala, como son la ausencia de kits comerciales 
disponibles para su uso en rumiantes, el hecho de que se sea una técnica difícil de 
automatizar (y, por tanto, poco apta para el procesamiento de un gran número de 
muestras) y que su interpretación presente un cierto componente de subjetividad, estando 
por ello sujeta a más variabilidad entre técnicos y siendo menos reproducible entre 
laboratorios que los test ELISA (OIE, 2016).  
2.4.2.3. Test ELISA (enzyme-linked immunosorbent assay) 
El método ELISA es la técnica serológica de elección recomendada por la OIE para el 
diagnóstico y monitorización en rumiantes (OIE, 2016) y constituye sin duda la técnica 
más empleada actualmente en este campo (van den Brom et al., 2015c) tanto como test 
de cribado (García-Ispierto et al., 2014) como para la realización de estudios 
seroepidemiológicos a gran escala (Astobiza et al., 2012a; Bauer et al., 2016; Hilbert et 
al., 2012; Kovacova y Kazar, 2000; Lambton et al., 2016; Schimmer et al., 2011; Taurel et 
al., 2011), sin bien actualmente los ensayos ELISA no están totalmente validados y 





Para llevar a cabo esta técnica, se parte de microplacas cuya base se tapiza con antígeno 
inactivado de C. burnetii, que se obtiene a partir del crecimiento de la bacteria en huevos 
embrionados o en cultivo celular. Las muestras de suero se añaden a los pocillos de modo 
que los anticuerpos específicos presentes en las mismas se unen a los antígenos fijados 
a la placa durante un periodo de incubación, tras el cual se realiza un proceso de lavado 
y la posterior adición de un anticuerpo anti-rumiante conjugado con una enzima, 
normalmente con peroxidasa de rábano. Dicho anticuerpo secundario se une a su vez a 
los anticuerpos específicos frente a C. burnetii previamente unidos al antígeno en el caso 
de los ensayos de tipo indirecto, o bien se une a los antígenos libres de los pocillos a los 
que no se han unido los anticuerpos del suero problema en el caso de los ensayos de 
competición. Tras otro periodo de incubación y posterior lavado se añade el sustrato de 
la enzima, lo que da lugar a una reacción colorimétrica que se mide mediante 
espectrofotometría (OIE, 2016). 
Las ventajas que presentan los test ELISA son su especificidad, sensibilidad y robustez 
diagnósticas, junto con su practicidad (OIE, 2016), ya que son técnicas automatizables 
(Fournier et al., 1998) y por tanto aptas para el procesamiento de un gran número de 
muestras (Rousset et al., 2007). Además, presentan una adecuada eficiencia en el coste 
(García-Ispierto et al., 2014) y su interpretación es objetiva ya que se realiza de acuerdo 
al empleo de puntos de corte previamente establecidos. Actualmente existen diversos kits 
comerciales en el mercado aptos para su uso en muestras de rumiantes domésticos y 
que son empleados tanto para fines diagnósticos como en investigación (Álvarez et al., 
2012; Muleme et al., 2016; Rizzo et al., 2016).  
Otra ventaja de los métodos ELISA es que pueden ser adaptados para su uso en muestras 
de leche, lo que es de gran utilidad para la realización de una evaluación inicial del nivel 
de anticuerpos en muestreos de granjas de producción láctea, ya que la leche constituye 
un tipo de muestra más fácil de recoger y no es invasiva como la extracción de sangre 
para obtener el suero. Se ha demostrado la utilidad y validez de estos ELISAs en muestras 
de leche en bovino (Angen et al., 2011; Guatteo et al., 2007c; Paul et al., 2013; Pimenta 
et al., 2015; van Engelen et al., 2014b), ovino (Anastacio et al., 2016; Ruiz-Fons et al., 
2011; van den Brom et al.; 2012a) y caprino (Anastacio et al., 2016; Kampen et al., 2012; 
van den Brom et al., 2015b).  
La mayoría de los test ELISA se han desarrollado para la detección de IgG (tanto IgG1 
como IgG2), ya que ofrecen mayor sensibilidad diagnóstica, por lo que actualmente no 
existe ningún kit comercial para la detección de IgM (Kittelberger et al., 2009; Muleme et 




al., 2016). Sin embargo, los test ELISA frente a IgM se han utilizado de forma puntual en 
investigación, gracias a los cuales ha podido observarse que la detección de perfiles 
serológicos en los que se determinan IgM anti fase II en ausencia de IgG anti fase I es 
indicativa de una infección temprana en cabras (Roest et al., 2013c). Por ello, el hecho de 
que mediante los test ELISA solo se detecte IgG tiene la limitación de que en aquellos 
animales infectados que presentan un patrón serológico predominantemente de IgM 
(generalmente asociados a las fases agudas de la infección), podrían no detectarse 
mediante este tipo de test, mientras que sí mostrarían un resultado positivo mediante el 
empleo de la técnica de la Fijación del Complemento (Emery et al., 2012; Kittelberger et 
al., 2009), como se ha descrito previamente.  
Según el tipo de antígeno empleado para tapizar las placas, los métodos ELISA pueden 
detectar anticuerpos tanto frente a antígenos de fase I [que pueden detectarse durante 
periodos de tiempo más largo en animales infectados (van den Brom et al., 2015c)], como 
frente a antígenos de fase II (Kovacova et al., 1998). De hecho, la mayoría de los ELISA 
comerciales están preparados con una mezcla de antígenos de ambas fases ya que 
distintos estudios han puesto de manifiesto que presentan una sensibilidad mayor 
respecto a aquellos en los que se utilizan únicamente antígenos de fase II (Bottcher et al., 
2011; Hatchette et al., 2003a; Kittelberger et al., 2009; Krt, 2003). Sin embargo, la razón 
de detección de anticuerpos frente a una u otra fase antigénica depende del test (Bottcher 
et al., 2011; Horigan et al., 2011) y puede verse influido por el sistema de extracción del 
antígeno (Lang, 1988), así como por el proceso de tapizado de placas, durante el cual 
podría producirse una competencia por los dos tipos de antígenos para adherirse a las 
mismas, lo que podría limitar la detección de anticuerpos frente a la fase II, principalmente 
(Bottcher et al., 2011).  
Sin embargo, el empleo de métodos ELISA específicos de cada fase antigénica en 
estudios de investigación ha permitido observar que un predominio de anticuerpos frente 
a antígenos de fase II pero no frente a fase I refleja un estado de infección aguda en el 
rebaño (Bottcher et al., 2011; Roest et al., 2013c; Sting et al., 2013b). Por otro lado, 
también se ha observado que aquellos bovinos con un patrón serológico altamente 
positivo tanto en los test ELISA basados en antígenos de fase I como de fase II, suelen 
ser animales con un patrón de excreción crónica de C. burnetii, mientras que los animales 
excretores ocasionales presentan una respuesta más intensa frente a los test ELISA de 
fase I respecto a los de fase II (Lucchese et al., 2015). La realización de más estudios en 





animales excretores persistentes o de alto riesgo de infección que podrían ser de gran 
utilidad en el control de la fiebre Q en rumiantes domésticos. 
Algunos autores han señalado que el origen de la cepa empleada para la producción del 
antígeno utilizado en los test ELISA puede influir en la sensibilidad diagnóstica en 
rumiantes (Berri et al., 2003b; Horigan et al., 2011; Kovacova et al., 1998; Rousset et al., 
2007), sugiriendo que los test en los que se emplea una cepa procedente de rumiantes 
(por ejemplo, la CbO1) podrían ser más sensibles que los que emplean la cepa de 
referencia Nine Mile originalmente obtenida a partir de una garrapata (Rodolakis, 2006). 
Sin embargo, otros autores no han observado diferencias significativas de sensibilidad 
dependiendo del antígeno usado (Emery et al., 2014) por lo que actualmente no existe un 
consenso a este respecto (Guatteo et al., 2010; Porter et al., 2011). 
Aunque los ELISA son métodos que ofrecen resultados cualitativos, en algunos estudios 
estos se han adaptado para obtener resultados cuantitativos, permitiendo determinar el 
nivel de anticuerpos presentes en la muestra (Bottcher et al., 2011; Sting et al., 2013b). 
Como se ha citado previamente, diversos estudios han demostrado que los test ELISA y 
la Fijación del Complemento presentan una elevada especificidad. Sin embargo, los test 
ELISA presentan la ventaja de ofrecer resultados sensibilidad claramente superiores a los 
de la Fijación del Complemento y similares a los de la inmunoflourescencia indirecta 
(Kittelberger et al., 2009; Muleme et al., 2016; Natale et al., 2012; Niemczuk et al., 2014; 
Rousset et al., 2009a; Rousset et al., 2007; Ruiz-Fons et al., 2010). 
En la siguiente tabla se recogen los valores de especificidad y sensibilidad diagnóstica de 
diversos test ELISA descritos en distintos estudios realizados en rumiantes domésticos 
(Tabla 7): 
Tabla 7.  Valores de sensibilidad y especificidad diagnóstica de diversos test ELISA evaluados en distintos 
estudios realizados en rumiantes domésticos. 
Referencia Especie Muestra Características del test ELISA  % sensibilidad 
% 
especificidad 
(Horigan et al., 
2011) Ovino Suero 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de bovino. 
32,3 97,1 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de ovino. 
88,8 99,1 




Referencia Especie Muestra Características del test ELISA  % sensibilidad 
% 
especificidad 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
100 99,3 
(Jaspers et al., 
1994) Ovino Suero 
ELISA de competición in house. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
100 93 
(Horigan et al., 
2011) Caprino Suero 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de bovino. 
31 91,2 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de ovino. 
91,6 98,9 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
93,1 98,9 
(Emery et al., 
2014) Caprino Suero 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
97 100 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de ovino. 
100 95 
(Jaspers et al., 
1994) Caprino Suero 
ELISA de competición in house. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
100 96 
(Horigan et al., 
2011) Bovino Suero 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de bovino. 
51,9 98,9 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de ovino. 
82,6 99,5 





Referencia Especie Muestra Características del test ELISA  % sensibilidad 
% 
especificidad 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
(Jaspers et al., 
1994) Bovino Suero 
ELISA de competición in house. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
88 - 
(Saegerman et 
al., 2016) Bovino 
Suero 
ELISA indirecto comercial. 




ELISA indirecto comercial. 




al., 2009)  Suero 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
96,3 96,3 
(Paul et al., 
2013) Bovino 
Suero 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
84 99 
Leche 
ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 






ELISA indirecto comercial. 
Antígeno obtenido a partir de una cepa 
de C. burnetii  aislada de garrapata 
(cepa Nine Mile). 
95 100 
ELISA indirecto comercial. 
Información del antígeno no 
disponible. 
81 99,9 






ELISA indirecto comercial. 








2.4.3. Particularidades, utilidad y limitaciones de las técnicas basadas en la 
detección de anticuerpos en el diagnóstico de la fiebre Q en 
rumiantes domésticos  
Con base en todo lo anterior, el análisis de muestras de suero de un número significativo 
de animales de los distintos rangos de edad en una explotación mediante alguna de las 
técnicas serológicas citadas (preferentemente ELISA), es una aproximación adecuada 
para determinar el nivel de prevalencia frente a C. burnetii en una población, así como 
para determinar el estatus de rebaño. El número de muestras a analizar debe 
determinarse en función de la prevalencia esperada, así como de la sensibilidad y 
especificidad de la técnica diagnóstica empleada (OIE, 2016). 
En el caso de rebaños de producción láctea, el empleo de muestras de tanque de leche 
para su análisis en paralelo mediante ELISA y PCR, así como el análisis serológico de, al 
menos el 10% del rebaño, es una aproximación diagnóstica adecuada, rápida y 
económica que ofrece información adecuada para determinar el estatus del rebaño 
(Guatteo et al., 2007a; Rodolakis et al., 2007).  
Sin embargo, las diversas técnicas diagnósticas basadas en la detección de anticuerpos 
presentan una limitación común: son adecuadas para evaluar el estatus de una población, 
pero no son válidas como única técnica para realizar un diagnóstico individual. Así, no 
permiten determinar por sí solas si un fallo reproductivo en un animal se ha producido a 
causa de C. burnetii; de hecho, se han descrito casos de animales que tras sufrir un aborto 
asociado a dicho patógeno muestran resultados negativos en el test ELISA tanto en 
ganado bovino (Guatteo et al., 2012) como en caprino (Arricau-Bouvery et al., 2005; 
Arricau Bouvery et al., 2003).   
Por otra parte, y como ya se ha citado en esta memoria de tesis, las técnicas serológicas 
disponibles actualmente tampoco permiten determinar por sí solas qué animales 
presentan riesgo de excretar y por ello de transmitir C. burnetii dentro de una explotación 
infectada, ya que no existe una relación directa entre la excreción de la bacteria y la 
respuesta serológica bien establecida individualmente (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 
2005). Si bien en líneas generales aquellos animales infectados que excretan la bacteria 
por alguna vía suelen ser seropositivos, hay individuos con excreción activa que no se 
detectan mediante estas técnicas serológicas. Son diversas las teorías que tratan de 
explicar este fenómeno. Así, este hecho puede asociarse a un retraso en la respuesta 





aproximadamente un periodo de dos o tres semanas (Roest et al., 2013c)]. También se 
ha descrito que en el caso de infecciones crónicas puede producirse una evolución en el 
estatus de infección del animal, que implica el desarrollo de una respuesta de tipo celular 
eficiente acompañada de una progresiva disminución de los niveles de anticuerpos 
(Arricau-Bouvery et al., 2003; Berri et al., 2005a; Berri et al., 2001; Bottcher et al., 2011; 
Emery et al., 2014; Guatteo et al., 2007b; Lucchese et al., 2015; Rousset et al., 2009a; 
Rousset et al., 2009b). Además, se ha sugerido que esta ausencia de anticuerpos 
detectables en animales infectados puede deberse al desarrollo de una inmunotolerancia 
frente a C. burnetii por mecanismos desconocidos que evitan el desarrollo de respuesta 
inmune (Emery et al., 2014). Finalmente, como se ha citado previamente, hay autores que 
asocian este tipo de ausencia de resultados positivos a un problema de sensibilidad en 
los métodos diagnósticos más que a la ausencia de producción de anticuerpos, cuestión 
asociada al tipo de antígeno usado en dichos test (Rodolakis, 2009).  
Por otra parte,  como también se ha citado previamente, los resultados positivos obtenidos 
en las técnicas serológicas no están necesariamente asociados a la excreción de C. 
burnetii por parte del individuo ni tampoco a la producción del aborto (Guatteo et al., 2012), 
ya que un resultado positivo solo es indicativo de un contacto previo con la bacteria por 
parte del individuo, que no tiene por qué reflejar un estado de enfermedad en el animal 
(McQuiston e hijos, 2002), dado que los anticuerpos circulantes pueden ser detectados 
mucho tiempo después de que la infección se haya resuelto (Sidi-Boumedine et al., 2010). 
Sin embargo, sí se ha observado una fuerte asociación entre la presencia de resultados 
de serológicos fuertemente positivos tanto por ELISA como mediante 
inmunofluorescencia indirecta y la aparición de abortos en cabras a nivel de rebaño, así 
como un mayor porcentaje de seropositividad en animales con abortos respecto a los 
individuos con partos normales (Rousset et al., 2007). En esta misma línea, en bovino se 
ha observado que las hembras excretoras persistentes generalmente presentan un patrón 
serológico altamente positivo de forma persistente en el tiempo (Guatteo et al., 2007a) y 
también que los animales excretores con serología positiva presentan una excreción más 
duradera en el tiempo que los que presentan serología negativa (Courcoul et al., 2010). 
Asimismo, en bovino se ha observado una correlación entre los mayores niveles de 
anticuerpos en tanque de leche y los niveles de detección de C. burnetii mediante PCR 
cuantitativa en tanque (Angen et al., 2011; Bottcher et al., 2011; Guatteo et al., 2007b). 
En esta línea, también cabe citar un estudio donde se observó que los rebaños con 
seroprevalencias superiores al 30% eran positivos a la detección de C. burnetii mediante 
PCR de tanque de leche con más frecuencia que los que presentaban seroprevalencias 




menores (García-Pérez et al., 2009). Por último, en un estudio más actual realizado en 
bovino se ha mostrado también diferencias significativas en el patrón serológico de 
animales excretores de C. burnetii frente a los no excretores, habiéndose observado que 
los animales excretores ocasionales presentan resultados cuantitativos en el ELISA de 
fase I frente a IgG significativamente más altos que frente a antígenos de fase II (Lucchese 
et al., 2015). En cambio, los individuos excretores persistentes presentan un nivel de 
anticuerpos equivalente frente a ambos antígenos de C. burnetii. Asimismo, en un estudio 
llevado a cabo en cabras se observó que un predominio de anticuerpos frente a antígenos 
de fase II en los diez días previos al parto era claramente indicativo de la excreción de 
grandes cantidades de bacteria durante el parto (Sting et al., 2013b). Sin embargo, estos 
patrones serológicos descritos son reconocibles únicamente a nivel de grupo, por lo que 
son necesarios más estudios que permitan llevar a cabo una clasificación individual de 
los animales, ya que determinar patrones serológicos asociados al nivel de excreción 
puede ser una herramienta de gran utilidad de cara a la aplicación de estrategias de 
control en granja, que permitan identificar y eliminar los animales excretores persistentes 
(Lucchese et al., 2015). De hecho, la carencia hasta la fecha de un test serológico que 
permita identificar animales que presenten alto riesgo de transmisión en una explotación 
infectada es una importante limitación en el control de la fiebre Q en rumiantes domésticos 
(Hogerwerf et al., 2014). 
2.4.4. Diagnóstico de fiebre Q en el rebaño 
El correcto diagnóstico de fiebre Q en una explotación con clínica sospechosa ha de 
basarse en el empleo de protocolos que incluyan tanto pruebas de detección directa como 
indirecta (Sidi-Boumedine et al., 2010), preferiblemente ELISA para detección de 
anticuerpos y PCR para la detección de C. burnetii (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; 
Niemczuk et al., 2014), ya que la correlación entre ambos tipos de técnicas es limitada 
(Natale et al., 2012). De hecho, en un estudio publicado recientemente llevado a cabo en 
rebaños de cabras se observó que la concordancia entre la detección de anticuerpos en 
sangre y la detección de C. burnetii en muestras de leche mediante PCR presentaba una 
concordancia pobre tanto individualmente como en rebaño (Bauer et al., 2016). Así, se 
recomienda tomar muestras de material del aborto y/o de hisopo vaginal de entre dos y 
seis animales el día del fallo reproductivo (o en un plazo máximo de ocho días tras el 
mismo) (OIE, 2016) con el fin de reducir el número de resultados negativos en la PCR de 
animales infectados. Además, también deben analizarse un número mínimo de seis 
muestras de suero en el caso de ovejas y cabras y diez muestras en el caso del bovino, 





tomadas preferiblemente antes de los 15 días tras el acontecimiento reproductivo, 
especialmente si los resultados de PCR en la explotación son negativos (Roest et al., 
2013b; Sidi-Boumedine et al., 2010).   
En España, en la comunidad autónoma de Cataluña y de acuerdo al Procedimiento ante 
una comunicación de fiebre Q en una explotación ganadera y/o comunicación de un caso 
en humanos (Generalitat, 2015), una explotación se considera positiva a fiebre Q ante un 
resultado de PCR positivo en muestras de heces, leche, hisopos vaginales o restos de 
aborto de los animales individuales. En caso de la descripción de uno o más casos de 
fiebre Q humana relacionada epidemiológicamente con la explotación positiva, es 
obligatoria la realización de una toma de muestras por parte de los servicios veterinarios 
oficiales en diez hembras que acaben de abortar o parir (si es posible) para su análisis 
mediante PCR. Las muestras que deben tomarse son dos hisopos vaginales por animal, 
preferentemente del día del parto/aborto o dentro de los ocho días posteriores, una 
muestra de heces por animal y una muestra de leche por animal, así como una muestra 
de tanque de leche siempre que sea posible. 
Por otro lado, la mejor aproximación diagnóstica para determinar si C. burnetii ha sido el 
agente etiológico causante de un fallo reproductivo en un animal, tanto en casos de 
abortos como de nacidos muertos, consiste en la realización de una observación 
histológica de las placentas para determinar la presencia de lesiones asociadas a la 
colonización de la bacteria, seguida de un análisis mediante inmunohistoquímica o PCR 
para determinar la presencia de C. burnetii (OIE, 2016). Se recomienda el análisis de tres 
cotiledones en las pruebas histológicas ya que la colonización de C. burnetii puede ser 
heterogénea (Muskens et al., 2011a). En caso de no disponer de placentas, es 
aconsejable el análisis de órganos fetales (bazo, pulmón, hígado, contenido abomasal) 
(Muskens et al., 2012). Sin embargo, los resultados negativos en estos pueden ser 
cuestionables, ya que la colonización de los distintos órganos aumenta a la vez que 
avanza la infección en el hospedador, por lo que un resultado negativo en un órgano no 
implica que C. burnetii no pueda estar presente en otros. Además, ha de tenerse en 
cuenta que, en ocasiones, el aborto se puede producir sin que tenga lugar la colonización 
del feto (OIE, 2016). Así, la detección de la bacteria junto con la presencia de lesiones, 
se considera la aproximación gold standard para el diagnóstico de los abortos por C. 
burnetii (Agerholm, 2013). 
Esta aproximación implica el empleo de pruebas histológicas para valorar la presencia de 
lesiones propias de C. burnetii y se justifica por el hecho de que la detección del patógeno 




en un aborto por sí misma no implica necesariamente que esta sea la causa del mismo, 
ya que este puede estar producido por otro agente infeccioso u otra causa diferente, por 
lo que han de valorarse otros posibles patógenos abortivos que estén produciendo una 
coinfección en el animal (Chanton-Greutmann et al., 2002; Hazlett et al., 2013; Kreizinger 
et al., 2015). Por ello, también es conveniente que los protocolos de PCR incluyan no solo 
la detección de C. burnetii, sino también la cuantificación del nivel de bacteria siempre 
que sea posible. De hecho, existe una buena correlación entre la mayor gravedad de las 
lesiones en la placenta observadas mediante técnicas histopatológicas y la cantidad de 
bacteria detectada mediante PCR (Hazlett et al., 2013), si bien ha de tenerse en cuenta 
que puede tener lugar una gran colonización de la placenta sin que tenga lugar el aborto 
(Welsh et al., 1951). Así, aunque se considera que la sensibilidad de las PCRs es mayor 
cuando utilizan como diana un gen de copia múltiple como el caso del IS1111, que 
presenta un número variable de repeticiones dependiendo de la cepa (Klee et al., 2006b), 
para la realización de protocolos de cuantificación se recomienda el empleo de genes de 
copia única, como el icd, ya que ofrecen un resultado más preciso en términos 
cuantitativos (Hazlett et al., 2013; Jones et al., 2011). En cualquier caso, cuando los 
resultados individuales sean difíciles de interpretar, ha de tenerse en cuenta el estatus del 
rebaño (OIE, 2016). 
Por otro lado, a la hora de detectar animales excretores en una explotación, aspecto 
fundamental para el control de la enfermedad en el rebaño, con el fin de maximizar la 
detección de los mismos se recomienda analizar a la vez muestras de leche, hisopos 
vaginales y heces y realizar más de un muestreo tanto serológico como de muestras para 
análisis mediante PCR (Niemczuk et al., 2014; Rodolakis, 2009; Sidi-Boumedine et al., 
2010). Esta aproximación diagnóstica se justifica por el hecho de que la excreción de C. 
burnetii puede tener lugar por diferentes vías y con carácter intermitente (Guatteo et al., 
2010). 
2.5. PREVENCIÓN Y CONTROL DE LA FIEBRE Q EN RUMIANTES 
DOMÉSTICOS 
La fiebre Q está incluida en la lista única de enfermedades de declaración obligatoria de 
a OIE (OIE, 2017) y su notificación es obligatoria en un gran número de países. En 
Europa, actualmente su declaración es obligatoria en quince estados miembros de la 
Unión Europea (Bulgaria, República Checa, Dinamarca, Finlandia, Francia, Alemania, 
Grecia, Italia, Letonia, Lituania, Holanda, Polonia, Eslovenia, España y Suecia), así como 





sometida a programas de control y vigilancia oficiales en la mayoría de los países. Por el 
contrario, en el caso de Holanda, desde el año 2009 y a raíz del brote de fiebre Q en 
personas se lleva a cabo programa de vacunación de todos los rebaños de pequeños 
rumiantes con un censo superior a 50 individuos, así como el análisis periódico de 
muestras de tanque de leche por PCR (van den Brom et al., 2015b). Del mismo modo, en 
Bélgica, país enzoótico de fiebre Q en rumiantes domésticos, también se lleva a cabo un 
programa de vacunación obligatorio desde 2011 en granjas de pequeños rumiantes de 
producción láctea (Boarbi et al., 2014). En el caso de España, si bien no existe 
actualmente ningún programa de vigilancia, en Cataluña se dispone de un procedimiento 
ante una comunicación de fiebre Q en una explotación ganadera y/o comunicación de un 
caso en humanos (Generalitat, 2015), en el que se indican las directrices a seguir ante la 
detección de una explotación positiva en lo que respecta a las medidas de vigilancia y 
control.  
2.5.1. Prevención en explotaciones negativas  
En aquellos países o regiones en las que no se aplique ningún plan de vigilancia oficial, 
para determinar el estatus negativo en una explotación pueden llevarse a cabo controles 
serológicos periódicos de un porcentaje representativo de la explotación (OIE, 2016), tal 
como se ha indicado en la sección 2. 4. 4. En el caso de rebaños de producción láctea, el 
empleo de muestras de tanque de leche para su análisis mediante ELISA y/o PCR así 
como el análisis serológico de una proporción del rebaño es un planteamiento diagnóstico 
rápido y económico que ofrece información adecuada para determinar el estatus del 
rebaño (Guatteo et al., 2007a; Rodolakis et al., 2007).  
Por otro lado, como también se ha indicado previamente, es fundamental que ante la 
presencia de fallos reproductivos tales como abortos, nacidos muertos, infertilidad, 
placentitis o endometritis, se determine la causa de los mismos, incluyendo la fiebre Q en 
el diagnóstico diferencial (EFSA, 2010) mediante el empleo de algunas de las pruebas 
diagnósticas descritas en la sección 2. 4.  
Para evitar la entrada de C. burnetii en explotaciones negativas es fundamental el empleo 
de medidas de bioseguridad adecuadas. En la mayoría de los casos, estas medidas son 
comunes para el control de distintas enfermedades infecciosas de los rumiantes, si bien 
ha de tenerse en cuenta que la transmisión aerógena de la bacteria y su supervivencia 
ambiental pueden limitar la eficacia de las mismas (Nusinovici et al., 2015b). Así, es 
necesario llevar a cabo el control del contacto de animales sanos con otros animales que 
puedan estar infectados, por lo que deber realizarse un diagnóstico de fiebre Q, al menos 




mediante técnicas serológicas, en todos los animales que se vayan a incorporar a la 
explotación durante el periodo de cuarentena (EFSA, 2010). También debe limitarse el 
contacto con animales de otros rebaños (así como con fauna silvestre) siempre que sea 
posible y el sistema de explotación lo permita, mediante sistemas de vallado adecuados, 
evitando realizar intercambios irregulares de animales como es el caso del uso de machos 
comunales (Meadows et al., 2015b; Schiller, Oesch et al. 2010). Los protocolos de 
bioseguridad también deben ir dirigidos al control de vectores (incluyendo garrapatas, por 
su papel como reservorios de la enfermedad), así como a evitar la presencia de animales 
de compañía, que pueden contribuir a introducir y diseminar la bacteria en la explotación, 
aunque el papel en la epidemiología de la enfermedad de las mascotas no se conoce con 
exactitud, por lo que la eficacia de esta medida es desconocida (EFSA, 2010). Finalmente, 
la aplicación de correctos planes de limpieza y desinfección de las instalaciones es otro 
aspecto fundamental para evitar la acumulación de C. burnetii en el ambiente. Estas 
medidas, junto con otras estrategias adicionales, deben aplicarse también en 
explotaciones positivas para contribuir al control del brote. 
2.5.2. Medidas ante la presencia de infección  
2.5.2.1. Medidas generales 
Ante un brote de fiebre Q en rumiantes domésticos, ha de tenerse en cuenta que las 
distintas medidas para el control de la enfermedad deben emplearse de manera conjunta 
para garantizar la máxima eficacia de los programas de control (van Asseldonk et al., 
2013) ya que ninguna es totalmente efectiva por sí misma para evitar la transmisión dentro 
del rebaño, entre rebaños y a humanos (EFSA, 2010). Estas medidas están dirigidas a 
reducir la posibilidad de infección en la población susceptible, así como la infectividad de 
los individuos infectados en relación al grado de excreción, reducir los contactos entre 
individuos susceptibles y reducir la carga ambiental de C. burnetii (EFSA, 2010). Ha de 
tenerse en cuenta que la eficacia de dichas medidas dependerá de distintos factores como 
la prevalencia de infección, las particularidades de la producción de la zona y la 
epidemiología de la enfermedad en la región. 
Una de las medidas de control fundamentales en explotaciones positivas o sospechosas 
a fiebre Q es la retirada de todo material contaminado con C. burnetii. Esto incluye los 
restos de partos y abortos, principalmente placentas y fetos (Baboudieri, 1959). Además, 
deben ser adecuadamente destruidos para garantizar la eliminación de su capacidad 
infectiva, preferiblemente mediante su incineración o enterrándolos con cal viva (Oyston 





acumulan altas cantidades de bacteria excretadas en las heces, la orina y la 
contaminación resultante de los partos y abortos de animales infectados. La retirada 
frecuente del estiércol de las instalaciones de los animales es fundamental, y también 
debe evitase su acumulación al aire libre en las explotaciones en grandes cantidades, ya 
que esto favorece la dispersión de C. burnetii si no se somete a un tratamiento que elimine 
o, al menos, reduzca la carga de la bacteria en el mismo. Así, el estiércol puede ser tratado 
químicamente con cal viva o cianamida cálcica al 0,4% (Arricau-Bouvery et al., 2001; 
Baboudieri, 1959) o bien mediante un tratamiento térmico de compostaje. La temperatura 
que se alcanza durante el compostaje es variable dependiendo de diversos factores como 
la humedad, la presencia de condiciones aerobias y la duración del tratamiento. El 
compostaje tradicional suele llevar tres meses (en el que se estima que se alcanza una 
temperatura mínima de 50ºC, que reduciría la carga bacteriana en el orden de 4,3 x 10-7 
bacterias),  si bien en el caso de C. burnetii (debido a su capacidad de resistencia) se 
recomienda que siempre que sea posible la duración del tratamiento de compostaje sea 
de entre seis y nueve meses y sea realizado bajo una cobertura plástica (EFSA, 2010; 
Ganter, 2015) para garantizar una mayor reducción de la carga bacteriana. Asimismo, 
para evitar la dispersión de la bacteria, como ya se ha citado en la sección 2. 1. 1. 3, se 
recomienda no emplear el estiércol de explotaciones infectadas como abono ni realizar la 
distribución del mismo en los campos cuando el tiempo es ventoso (Arricau-Bouvery y 
Rodolakis, 2005). Por la misma razón, cuando se realice el traslado de estiércol en 
vehículos esté deberá ir completamente tapado (Roest et al., 2011b). En Cataluña, el 
Procedimiento ante una comunicación de fiebre Q en una explotación ganadera y/o 
comunicación de un caso en humanos (Generalitat, 2015) indica que, respecto a las heces 
de las explotaciones infectadas, se deberá asegurar la desinfección de las mismas, 
apilándolas un mínimo de 90 días y cubriéndolas con cal viva.  
En relación a las medidas de manejo de la reproducción, para evitar la transmisión intra-
rebaño se recomienda que los partos tengan lugar en áreas concretas de la explotación 
para limitar la dispersión de la bacteria, realizando una correcta desinfección de la zona 
de acuerdo a la información disponible respecto a la susceptibilidad de C. burnetii a los 
distintos productos desinfectantes (sección 2. 1. 1. 3). En Cataluña, el Procedimiento 
citado anteriormente indica que, siempre que sea posible, los animales se deberán aislar 
en naves separadas o al menos en corrales diferenciados una semana antes de la fecha 
prevista del parto, y se mantendrá el aislamiento hasta 15 días post parto. En cualquier 
caso, ha de tenerse en cuenta que las zonas de partos deben tener una ventilación 
adecuada ya que si esta es insuficiente se favorece la concentración ambiental de la 




bacteria, habiéndose identificado como factor de riesgo para el incremento de la 
prevalencia intra-rebaño (sección 2. 2. 4. 2). 
Otro tipo de medidas que se pueden emplear para controlar un brote de fiebre Q son 
aquellas en relación al manejo de los animales infectados. Una posibilidad consiste en 
llevar a cabo la identificación de animales excretores y el sacrificio de los mismos para 
reducir la prevalencia general del rebaño y la liberación de la bacteria al mismo. Con el fin 
de maximizar la detección de individuos excretores se recomienda analizar a la vez 
muestras de leche, hisopos vaginales y heces y realizar más de un muestreo tanto 
serológico como de muestras para análisis mediante PCR (Niemczuk et al., 2014; 
Rodolakis, 2009; Sidi-Boumedine et al., 2010). Este protocolo se justifica por el hecho de 
que la excreción de C. burnetii puede tener lugar por diferentes vías y con carácter 
intermitente (Guatteo et al., 2010). Sin embargo, hay que tener en cuenta que con las 
herramientas diagnósticas disponibles hasta la fecha resulta difícil la identificación de los 
animales que presentan una mayor capacidad de excreción de C. burnetii y, por tanto, de 
dispersión en el ambiente y contagio de otros individuos en una explotación (Hogerwerf 
et al., 2014). Así, un estudio reciente sobre la eficacia de diferentes métodos de control 
empleando un modelo de transmisión en cabras, puso de manifiesto que el empleo de la 
PCR en leche y sacrificio de los individuos positivos era una medida poco eficaz a la hora 
de erradicar un brote de fiebre Q (Bontje et al., 2016). 
Otra medida para el control de la fiebre Q es la monitorización de movimientos animales 
entre granjas con diferente estatus sanitario con el fin de evitar la entrada de animales 
infectados en explotaciones negativas, e incluso la prohibición de movimientos de 
animales en las zonas de riesgo. Por ello, ante la presencia de un brote es fundamental 
un adecuado establecimiento del estatus sanitario de las explotaciones (EFSA, 2010).  En 
Cataluña, según el procedimiento antes citado los movimientos de salida en explotaciones 
infectadas sólo se pueden realizar con destino a engorde o a matadero, y deberán ir 
acompañados de un certificado sanitario de movimiento en el que se haga constar que en 
explotación de origen se ha detectado fiebre Q. Como excepción se podrán mover 
animales con destino a reproducción si se han analizado individualmente mediante ELISA 
o PCR, mostrando un resultado negativo en el plazo de 15 días antes de la salida de la 
explotación, periodo durante el cual se habrán mantenido aislados del resto de animales. 
En casos de brotes importantes de fiebre Q en rumiantes domésticos donde exista un 
riesgo considerable para la salud humana, las autoridades sanitarias pueden determinar 





llevar a cabo el sacrificio de todos los animales gestantes de una explotación mientras se 
llevan a cabo otras labores de control, como se hizo en el brote de Holanda (Hogerwerf 
et al., 2014; Hogerwerf et al., 2011; Roest et al., 2011b). Sin embargo, Bontje y 
colaboradores (Bontje et al., 2016) han puesto de manifiesto en un estudio reciente que 
el sacrificio de animales preñados en una explotación infectada no impide por completo 
la transmisión de C. burnetii y la enfermedad no puede ser erradicada únicamente con 
esta medida. Asimismo, Van Asseldonnk y colaboradores determinaron que estas dos 
estrategias fueron ineficientes desde un punto de vista de coste-beneficio para el control 
del brote de Holanda (van Asseldonk et al., 2015). 
Por otro lado, el personal que trabaja en granjas positivas o sospechosas debe emplear 
medidas de bioseguridad para evitar el contagio, especialmente en áreas de alto riesgo 
de concentración de C. burnetii como las zonas de partos, así como al realizar labores de 
limpieza y de manejo del estiércol y durante las labores de esquileo (Hellenbrand et al., 
2001a; Schulz, 2005). Estas medidas incluyen el empleo de ropa y calzado específico, 
preferiblemente desechable (en caso de no serlo se procederá a su desinfección tras su 
utilización), el empleo de mascarilla adecuada para evitar el contagio por C. burnetii y en 
el caso de manejo de los partos y restos de los mismos, uso de guantes y gafas de 
seguridad. Asimismo, durante el esquileo la lana debe ser humedecida para limitar la 
producción de aerosoles, o incluso desinfectada (EFSA, 2010).  En explotaciones 
incluidas en zonas de riesgo debe restringirse el acceso de personas ajenas a las granjas, 
especialmente a las zonas de partos, tanto para evitar el contagio de personas en 
explotaciones positivas (especialmente si se trata de individuos incluidos en grupos de 
riesgo como embarazadas o personas con patologías cardiovasculares), como para evitar 
la introducción de la infección en explotaciones negativas a través de vehículos, calzado 
y otros fómites. En el caso de Cataluña, el procedimiento anteriormente citado indica que 
el titular de las explotaciones positivas es el responsable de informar a los transportistas 
de leche y ganado que accedan a la misma sobre las medidas de bioseguridad que deben 
tomar al acceder a la explotación y proporcionar, como mínimo, ropa y botas de uso 
exclusivo en la explotación, así como mascarillas. 
En explotaciones de aptitud láctea, la leche producida ha de someterse a un tratamiento 
térmico de pasteurización antes de su consumo para evitar la transmisión al hombre por 
esta vía (EFSA, 2010). 
Muchas de las medidas de control descritas son, en realidad, buenas prácticas que deben 
tenerse en explotaciones negativas y que pueden ayudar a prevenir la aparición de futuros 




brotes (EFSA, 2010). Por otro lado, las distintas medidas de control mencionadas,   tales 
como, por ejemplo, restricciones de movimientos, sacrifico de animales positivos y 
aplicación de planes de limpieza y desinfección, son comunes al control de otras 
enfermedades, e incluso se ha descrito cómo la aplicación de las mismas en programas 
de control de otras patologías ha dado lugar a un descenso de la prevalencia de fiebre Q 
en determinadas regiones, como ocurrió con el control de la viruela caprina en Taiwan en 
2008 (Lai et al., 2015). 
2.5.2.2.  Medidas específicas 
2.5.2.1.1. Tratamiento antibiótico 
La susceptibilidad de C. burnetii a los tratamientos antibióticos está condicionada por la 
naturaleza intracelular de la bacteria, lo que limita su eficacia en animales infectados (van 
den Brom et al., 2015c).  
La terapia antibiótica en rumiantes domésticos se ha empleado como medida de control 
en explotaciones infectadas por C. burnetii principalmente con dos fines; por un lado, 
limitar la tasa de abortos para restringir las pérdidas económicas y, por otra parte, reducir 
el nivel de excreción de la bacteria para evitar su dispersión en el medio ambiente y 
contagio de animales sanos (Berri et al., 2002). Las pautas terapéuticas utilizadas en 
rumiantes se han basado en la aplicación de tetraciclinas, principalmente oxitetraciclina. 
Los protocolos más frecuentemente empleados consisten en dos aplicaciones de 
oxitetraciclina a una dosis de 20 miligramos por kilogramo de peso vivo en el último mes 
de gestación, generalmente entre los días 100 y 120 (Angelakis y Raoult, 2010; Arricau-
Bouvery y Rodolakis, 2005; Astobiza et al., 2009; Astobiza et al., 2013; Berri et al., 2002). 
La vía de aplicación empleada normalmente es la intramuscular, dado que el empleo de 
dosis terapéuticas de tetraciclinas por vía oral presenta peor absorción, además de afectar 
negativamente a la microbiota del individuo (Behymer et al., 1977).  
Sin embargo, y a diferencia de lo que ocurre en medicina humana donde la eficacia de la 
terapia antibiótica está plenamente contrastada (Chauhan et al., 2014), en el caso de los 
rumiantes domésticos la validez de este tipo de tratamientos no ha podido ser totalmente 
demostrada hasta la fecha y los distintos estudios realizados al respecto muestran 
resultados dispares y poco concluyentes. De hecho, la EFSA, en su opinión científica 
sobre fiebre Q en rumiantes domésticos publicada en 2010 (EFSA, 2010), desaconsejaba 
su empleo basándose en la ausencia de pruebas suficientes que demostraran su eficacia 





antibióticos tanto en medicina humana como veterinaria para limitar desarrollo de 
resistencias (Avorn et al., 2001). 
Del mismo modo, en un estudio donde se recogían los resultados de la terapia antibiótica 
empleada en cabras para limitar la producción de abortos durante el brote de fiebre Q en 
Holanda, no pudo demostrarse que dicho tratamiento redujese la tasa de fallos 
reproductivos en esta especie (Wouda y Dercksen, 2007). En esta misma especie 
tampoco se ha observado la reducción en el grado de excreción ni en la duración de la 
misma (Blain, 2007 revisado por EFSA, 2010). De igual modo, en dos estudios diferentes 
(Astobiza et al., 2009; Astobiza et al., 2013) llevados a cabo en explotaciones ovinas 
infectadas no se observó que el tratamiento antibiótico con oxitetraciclina intramuscular 
tuviera una influencia en la reducción del número de animales excretores, la cantidad de 
bacteria excretada ni la duración de la excreción en el tiempo en hembras gestantes en 
las que se aplicó el tratamiento. Asimismo, tampoco se observó un efecto residual 
beneficioso del tratamiento en la siguiente paridera de los animales tratados. En el caso 
del ganado bovino, un estudio realizado en los años 50 puso de manifiesto la ineficacia 
del tratamiento de clortetraciclina en su aplicación por vía intravenosa o intramamaria en 
la eliminación de la infección (Luoto et al., 1951). Asimismo, en un estudio actual (Taurel 
et al., 2014) tampoco se observó un efecto beneficioso de la oxitetraciclina intramuscular 
en relación a la excreción en leche ni mediante el empleo del tratamiento antibiótico como 
medida única ni en combinación con la vacunación.  
Sin embargo, en ciertos estudios sí se han podido observar algunos efectos beneficiosos 
del tratamiento antibiótico en rumiantes domésticos para controlar la infección de forma 
única o en conjunto con protocolos de vacunación. Así, Astobiza y colaboradores 
observaron una reducción en la tasa de abortos en explotaciones ovinas infectadas tras 
la instauración del tratamiento antibiótico (Astobiza et al., 2013). También en ovino, otros 
autores, aunque no observaron una reducción en la excreción ni en los abortos en un 
brote de fiebre Q en ganado ovino, concluyeron que el tratamiento antibiótico podría haber 
tenido un efecto positivo a largo plazo en la prevención de la transmisión de ovejas a 
corderas no infectadas (Berri et al., 2005a). Asimismo, en un estudio realizado sobre un 
rebaño ovino infectado basado en un protocolo conjunto de vacunación y antibióticos, 
pudo observarse una disminución en la excreción (Eibach et al., 2013). En bovino, un 
estudio de los años 70 puso de manifiesto la eficacia del empleo de clortetracilina vía oral 
en la reducción de la excreción de la bacteria, si bien no conseguía eliminar por completo 
la infección (Behymer et al., 1977). En un estudio más reciente realizado en 22 rebaños 
bovinos se observó que el tratamiento con oxitetraciclina en una aplicación intramuscular 




durante el secado reducía significativamente el riesgo de excreción vaginal en el parto, y 
que la combinación de la vacunación junto con el tratamiento antibiótico se asociaba a 
una disminución en la excreción por parte de vacas de leche (Taurel et al., 2012a).  De 
hecho, actualmente se contempla el uso del tratamiento antibiótico como medida de 
control en rebaños bovinos infectados que por sus características en cuanto al manejo de 
los partos presenten una alta probabilidad de excreción (Guatteo y Beaudeau, 2016).  
En cualquier caso, es conveniente la realización de más trabajos para tratar de mejorar la 
eficacia de las pautas antibióticas disponibles actualmente dado que estas pueden ser de 
utilidad en determinados escenarios, como en casos de brotes epidémicos con objeto de 
reducir de las pérdidas económicas asociadas a los fallos reproductivos. En este sentido 
puede ser interesante el estudio de protocolos combinados basados en el empleo de 
doxiciclina e hidroxicloroquinona, tratamiento que ha mostrado su efectividad en humanos 
(Angelakis y Raoult, 2010; Astobiza et al., 2013).  
En cualquier caso, ha de tenerse en cuenta que la aplicación de cualquier pauta antibiótica 
ha de plantearse respetando los periodos de supresión para evitar la aparición de residuos 
tanto en carne como en leche (Astobiza et al., 2013). 
2.5.2.1.2. Vacunación  
La vacunación ha demostrado ser una medida eficaz para el control de la fiebre Q en 
rumiantes domésticos, ya que contribuye a prevenir el aborto y reducir la excreción de 
animales infectados en leche, heces y por vía vaginal (Bontje et al., 2016; Roest et al., 
2013b; van den Brom et al., 2015c). De hecho, actualmente se considera la medida más 
efectiva para la reducción de la excreción por parte de los animales infectados y en 
consecuencia la disminución de la contaminación ambiental en explotaciones positivas 
(EFSA, 2010). Así, en un reciente estudio publicado en relación a los resultados obtenidos 
mediante el empleo de las medidas de control aplicadas en el brote de fiebre Q en ganado 
caprino en Holanda, los autores concluyeron que la vacunación es la única estrategia 
capaz de prevenir y controlar brotes de fiebre Q en granjas de cabras de leche (Bontje et 
al., 2016). También en el contexto del citado brote, se determinó que la estrategia de 
vacunación en granjas infectadas era la medida más adecuada en términos de coste-
beneficio (van Asseldonk et al., 2015). Por todo ello la OIE recomienda su empleo como 
estrategia de control en zonas de alto riesgo (OIE, 2016). 
El tipo de antígeno de C. burnetii a partir del cual se preparan las vacunas es un aspecto 





I han demostrado ser eficaces desde los primeros estudios realizados (Behymer et al., 
1976; Biberstein et al., 1977; Brooks et al., 1986; Sadecky y Brezina, 1977; Sadecky et 
al., 1975), al contrario que las producidas a partir de C. burnetii en fase II, que no son 
útiles para el control de esta enfermedad (EFSA, 2010; Arricau-Bouvery y Rodolakis, 
2005; Arricau-Bouvery et al., 2005; Fishbein y Raoult, 1992; O'Neill et al., 2014; Souriau 
et al., 2003).  
Aunque la aplicación de protocolos de vacunación no  evita que los animales se infecten 
por C. burnetii, especialmente en condiciones de alta presión de infección (de Cremoux 
et al., 2012b),  diferentes estudios han puesto de manifiesto la eficacia de la vacunación 
en rebaños naturalmente infectados con brotes clínicos respecto a la reducción de la tasa 
de abortos, del número de animales excretores, así como del nivel de excreción por 
distintas vías, llegándose incluso a la eliminación de la infección tanto en ganado ovino 
(Astobiza et al., 2013; Astobiza et al., 2011a, b; Eibach et al., 2013) como caprino (Arricau-
Bouvery et al., 2005; Boarbi et al., 2014; Hogerwerf et al., 2011; O'Neill et al., 2014; Sting 
et al., 2013a; Rodolakis, 2010; Souriau et al., 2003 revisado por EFSA, 2010). Sin 
embargo, cabe citar que en un estudio de meta-análisis recientemente publicado, los 
autores determinaron que la aplicación de vacunas de fase I en ovejas no disminuía ni el 
riesgo ni los niveles de excreción de acuerdo a los datos bibliográficos incluidos en el 
mismo, si bien ha de tenerse en cuenta que en el citado estudio se incluyeron únicamente 
tres trabajos, siendo uno de ellos antiguo (O'Neill et al., 2014).  
También en ganado bovino de aptitud láctea se ha observado el efecto positivo de la 
vacunación en la reducción de la excreción de C. burnetii en leche, fluidos vaginales y 
heces (Biberstein et al., 1977; Guatteo et al., 2008; Piñero et al., 2014a; Taurel et al., 
2012a) así como en la reducción de la subfertilidad y la pérdida fetal temprana asociada 
a la infección por C. burnetii (García-Ispierto et al., 2015; López-Helguera et al., 2013). 
Asimismo, en un estudio realizado en la década de los 70 se observó la capacidad de la 
vacunación para evitar el aborto en bovinos infectados experimentalmente (Behymer et 
al., 1976).  
La vacunación puede emplearse de forma preventiva en explotaciones negativas, como 
por ejemplo en el contexto de un brote de fiebre Q en una determinada región, con el fin 
de limitar su expansión y las consecuencias derivadas en explotaciones que no han tenido 
previamente contacto con C. burnetii. Asimismo, también puede utilizarse en 
explotaciones con brotes clínicos para controlar la enfermedad dentro del propio rebaño 
y evitar su transmisión a explotaciones próximas y al hombre. Sin embargo, la vacunación 




preventiva ha demostrado ser más efectiva que si emplea cuando la infección ya ha tenido 
lugar (EFSA, 2010; Guatteo et al., 2008). Asimismo, la vacunación en rebaños de baja 
prevalencia (Guatteo et al., 2008) es más eficaz que en rebaños con infección endémica 
(Astobiza et al., 2010; Astobiza et al., 2011b).  
En un contexto clínico, los protocolos de vacunación suelen basarse en la aplicación de 
la vacuna a los animales de reposición y a los animales jóvenes (normalmente a partir de 
los tres meses y antes de su primera gestación) y no infectados, junto con revacunaciones 
periódicas, normalmente anuales. En los individuos jóvenes y seronegativos es donde la 
vacunación presenta mayor eficacia, ya que son los que presentan mejor respuesta y 
donde resulta de mayor necesidad ya que son la población de mayor riesgo de excretar 
grandes cantidades de C. burnetii al ambiente en caso de infección (Arricau-Bouvery et 
al., 2005; de Cremoux et al., 2012b; Hogerwerf et al., 2011; van den Brom et al., 2013b). 
De hecho, en ciertos estudios se ha puesto de manifiesto que la vacunación puede no ser 
efectiva para prevenir los abortos ni en la reducción de la excreción cuando se aplica en 
animales ya infectados, así como en animales gestantes (EFSA, 2010; Biberstein et al., 
1977; Guatteo et al., 2008; Roest et al., 2013a; Schmeer et al., 1987). Este hecho podría 
asociarse a la infección persistente de la glándula mamaria y del útero en individuos 
previamente infectados, y a un posible efecto adverso de la gestación en el desarrollo de 
una respuesta inmune vacunal efectiva en el caso de animales gestantes (Guatteo et al., 
2008; Rousset et al., 2009b; Stuen y Longbottom, 2011), en los que los cambios 
hormonales asociados a la gestación limitan la respuesta Th1, lo que da lugar a una 
disminución de la producción de gamma interferón, molécula esencial para limitar la 
multiplicación de C. burnetii (Tissot-Dupont et al., 2007). Sin embargo, en un estudio 
llevado a cabo en una explotación ovina con un brote clínico en el que se incluyeron los 
animales gestantes en el protocolo de vacunación, pudo observarse una reducción en la 
excreción en los en los mismos, sin observarse efectos adversos (Eibach et al., 2013). 
Además, en dos estudios realizados recientemente en ganado bovino, se observó que la 
vacunación aplicada en dos dosis en el último trimestre de gestación reducía la 
subfertilidad y la pérdida fetal temprana asociada a la infección por C. burnetii en vacas 
de leche de alta producción (García-Ispierto et al., 2015; López-Helguera et al., 2013).  
En cualquier caso, debe tenerse en cuenta que cuando la vacunación se aplica como 
medida de control en explotaciones infectadas ha de contemplarse como una medida a 
medio-largo plazo para conseguir la eliminación de la infección, ya que la alta persistencia 
de C. burnetii en el ambiente favorece la infección de los animales sanos de la explotación, 





del rebaño (EFSA, 2010; Roest et al., 2013a). Así con base en los resultados obtenidos 
en el control del brote de fiebre Q en cabras en Holanda, son necesarios entre dos y siete 
años de vacunación para erradicar la enfermedad en una explotación de caprino infectada 
(van Asseldonk et al., 2015). Así, en el caso del ganado bovino se ha descrito que son 
necesarios cuatro años para eliminar completamente la excreción por leche y por vía 
vaginal (Camuset y Remmy, 2008 revisado por EFSA, 2010). En esta misma línea, en un 
estudio realizado por Piñero y colaboradores llevado a cabo en un rebaño de bovino de 
leche naturalmente infectado en el que se aplicó un programa de vacunación de dos años 
se puso de manifiesto que, si bien conseguía reducirse el nivel de excreción y el número 
de animales excretores en ese tiempo, la contaminación ambiental seguía presente en la 
explotación (Piñero et al., 2014a). En ganado ovino se han observado resultados 
similares, habiéndose descrito que hasta el segundo año de vacunación en rebaños 
altamente infectados no se detectaba una reducción clara en los niveles de infección, y 
que, aunque la infección se eliminaba en la población animal a partir del tercer año de 
vacunación, C. burnetii seguía detectándose en el ambiente (Astobiza et al., 2011b). En 
la misma línea, en un estudio llevado a cabo durante cuatro años sobre los resultados de 
la campaña de vacunación en explotaciones caprinas en Bélgica, se observó que el efecto 
positivo de la vacunación no persistía en explotaciones infectadas ya que en el último 
muestreo realizado en dicho estudio se producía un nuevo incremento de la excreción de 
C. burnetii en leche (Boarbi et al., 2014). En cualquier caso, un estudio llevado a cabo 
recientemente en el que se analizaron los resultados obtenidos en el control del brote de 
Holanda en cabras, puso de manifiesto que la vacunación es una medida adecuada para 
reducir de una manera rápida los niveles de excreción y que la mejor estrategia para 
conseguir controlar un brote es realizar una vacunación anual de tipo preventivo en las 
hembras jóvenes seronegativas en explotaciones en riesgo acompañada de la 
vacunación reactiva después de una tormenta de abortos o de observar resultados 
positivos en PCR de tanque de leche (Bontje et al., 2016). 
Actualmente, la única vacuna comercial disponible para su empleo en rumiantes 
domésticos es Coxevac® (CEVA Santé Animale), producida a partir de la cepa Nine Mile 
de fase I completa inactivada con formalina (OIE, 2016; Boarbi et al., 2014), que se 
administra por vía subcutánea y que, según las especificaciones del producto, contempla 
la aplicación a animales de más de tres meses con una segunda dosis a las tres semanas 
y una revacunación anual en el caso del caprino, y cada nueve meses para el ovino. En 
España, su uso está registrado únicamente para la aplicación en bovino y caprino, si bien 
puede solicitarse su uso en ganado ovino a las autoridades sanitarias en caso necesario. 
De hecho, el procedimiento ante una comunicación de fiebre Q en una explotación 




ganadera y/o comunicación de un caso en humanos (Generalitat, 2015) recomienda la 
aplicación de la vacunación como medida de control en explotaciones de rumiantes 
domésticos positivas a fiebre Q. Esta vacuna se emplea actualmente y desde 2010 en 
Holanda de forma obligatoria en todas las explotaciones de ovino y caprino del país (van 
den Brom et al., 2015b), donde comenzó a utilizarse desde 2008 a raíz del brote de fiebre 
Q como medida de control, cuyo principal objetivo durante el brote fue reducir la excreción 
para limitar la contaminación ambiental y con ello la transmisión al hombre (EFSA, 2010). 
El empleo de la misma redujo significativamente la prevalencia y el nivel de excreción por 
parte de los animales (Hogerwerf et al., 2011), contribuyendo significativamente al control 
del brote, como se ha citado previamente en esta sección (Bontje et al., 2016; van Engelen 
et al., 2014a). Además, desde el inicio de la vacunación obligatoria en 2010 no se ha 
diagnosticado ningún aborto por fiebre Q en pequeños rumiantes (van Engelen et al., 
2014a), mientras que desde 2006 a dicha fecha, C. burnetii era el principal agente 
productor de abortos en cabras (van den Brom et al., 2012b). Asimismo, en Bélgica, desde 
el año 2011 la aplicación de un protocolo de vacunación obligatorio empleando Coxevac® 
en granjas de pequeños rumiantes infectadas por C. burnetii, en las que  no se diagnosticó 
ningún aborto también ha demostrado tener un efecto positivo en la reducción de la 
excreción en leche medida en tanque en explotaciones infectadas, habiéndose observado 
un descenso de la prevalencia de explotaciones positivas a PCR en tanque de leche del 
10% al 2% en cuatro años (Boarbi et al., 2014; O'Neill et al., 2014). 
En cuanto a los efectos secundarios asociados a la vacunación, se ha observado que el 
empleo de la vacuna Coxevac® implica un aumento temporal de la temperatura y una 
disminución de la producción láctea tras su aplicación, así como la posible aparición de 
reacciones adversas locales (Schulze et al., 2016; Vellema et al., 2010 revisado por van 
den Brom et al., 2015b). Además, su aplicación en cabras de leche da lugar a la excreción 
de ADN vacunal en la misma durante un periodo de hasta nueve días tras la inmunización, 
aspecto que debe tenerse en cuenta a la hora de realizar labores de vigilancia 
epidemiológica basadas en la detección molecular de ADN de C. burnetii en muestras de 
tanque de leche (Hermans et al., 2011). 
Otra de las limitaciones del tipo de vacunas utilizadas hasta la fecha es que no permiten 
diferenciar animales vacunados de infectados en las pruebas serológicas (EFSA, 2010). 
Por otro lado, teniendo en cuenta que C. burnetii en fase I es altamente virulenta, el 
proceso de obtención del antígeno debe llevarse a cabo en instalaciones de nivel III de 
contención biológica, lo que supone una limitación en su producción (Kadra y Balla, 2006; 





desarrollo de vacunas de subunidades o de ADN recombinante que solventen dichas 
limitaciones en la producción (Menzies, 2012), centrados, principalmente, en la evaluación 
de diferentes proteínas de superficie asociadas al LPS, así como de los adyuvantes más 
adecuados para generar una correcta inmunogenicidad (Deringer et al., 2011; Zhang et 
al., 2004). Sin embargo, las distintas vacunas candidatas evaluadas hasta la fecha no han 
mostrado un efecto protector al analizarse en modelos en ratón o en cobaya (Shannon et 
al., 2009; Tyczka et al., 2005). No obstante, se ha descrito una vacuna recombinante 
candidata para su evaluación en rumiantes domésticos basada en las proteínas P1 
(Vodkin y Williams, 1988), que previamente había demostrado su efecto protector en 
ratones (Williams et al., 1990), y HspB, previamente identificada como inmunogénica en 
ratones, ya que la combinación de ambas proteínas mostraba una respuesta humoral y 
celular superior a su empleo de forma separada así como un grado de protección mayor 
en cuanto al número de bacterias en el bazo al evaluarse en ratón (Li et al., 2005). 
También se ha descrito que las células dendríticas derivadas de la médula ósea 
estimuladas con LPS de fase II inducen protección contra el desafío con C. burnetii en 
ratones (Wei et al., 2011). En cualquier caso, hasta la fecha ninguna de estas posibles 
vacunas candidatas se ha evaluado para determinar su eficacia en las especies de 
destino.  
En el caso de humanos, Australia es el único país en el que se lleva a cabo la vacunación 
de determinados grupos de riesgo de contraer fiebre Q, entre ellos veterinarios, 
estudiantes de veterinaria y trabajadores de matadero (Sellens et al., 2016), así como en 
personas expuestas a un brote de rumiantes domésticos (Bond et al., 2016). Para ello se 
emplea una vacuna de fase I inactivada con formalina, Q-Vac® (CSL, Australia), 
disponible en el país desde 1989 y que ha mostrado una eficacia superior al 98% 
(Gefenaite et al., 2011). Su principal limitación reside en la necesidad de analizar 
previamente a los individuos mediante pruebas serológicas y un test cutáneo para 
garantizar que estos no han tenido contacto con C. burnetii, dado que, en caso contrario, 
pueden desarrollar reacciones adversas de cierta gravedad tras la aplicación de la 
vacuna, tales como abscesos cutáneos, fiebre, mialgias y cefaleas (Marmion, 2007).  
La aplicación de planes de control debe incluir, además, la vigilancia de las explotaciones 
durante y después de la aplicación de las medidas de control mediante el empleo de 
pruebas diagnósticas para determinar la evolución del estado sanitario de las mismas 
respecto a la infección por C. burnetii (EFSA, 2010). Así, para el caso del Procedimiento 
anteriormente citado que aplica en Cataluña, a los seis meses tras la confirmación 
diagnóstica de una explotación positiva, deberá llevarse a cabo una nueva toma de 




muestras por parte de los servicios veterinarios oficiales igual a la descrita para el caso 
del diagnóstico inicial, consistente en el muestreo de diez hembras que acaben de abortar 
o parir (si es posible) para su análisis mediante PCR. Las muestras que deben tomarse 
son dos hisopos vaginales por animal, preferentemente del día del parto/aborto o dentro 
de los ocho días posteriores, una muestra de heces por animal y una muestra de leche 
por animal, así como una muestra de tanque de leche siempre que sea posible. En caso 
de obtenerse resultados positivos, la explotación se monitorizará con periodicidad 
trimestral hasta la obtención de resultados negativos en las pruebas para poder declararla 
nuevamente como negativa.  
 
2.6. LA FIEBRE Q COMO ZOONOSIS 
La fiebre Q se considera una zoonosis ocupacional. Aquellas personas que por su trabajo 
tienen un contacto directo o indirecto con animales o sus productos, especialmente 
rumiantes domésticos, presentan un mayor riesgo de contraer la enfermedad y los niveles 
de anticuerpos son más altos en estos colectivos (Chang et al., 2010; van den Brom et 
al., 2015c). Así, entre las profesiones de riesgo se encuentran los veterinarios (d al Pozzo 
et al., 2016; Sloan-Gardner et al., 2016) y estudiantes de veterinaria (de Rooij et al., 2012), 
ganaderos y personal de las explotaciones (Lai et al., 2015; Meadows et al., 2016), 
pastores (Dolce et al., 2003), trabajadores de mataderos, salas de despiece y carniceros 
(Bell et al., 1997; Esmaeili et al., 2016), transportistas de animales, esquiladores y 
operarios de fábricas de procesamiento de lana o pieles (Serbezov et al., 1999), 
cazadores (Gami et al., 2004), tratantes de ganado, productores de pienso para animales 
domésticos, taxidermistas (Reid y Malone, 2004), personal que trabaja procesando fetos 
para la industria cosmética (Wade et al., 2006) y, finalmente, personal de laboratorio que 
trabaja directamente con el agente (Dorko et al., 2012; McQuiston e hijos, 2002; Reid y 
Malone, 2004) o que maneja rumiantes parturientos como animales de experimentación 
(Conti et al., 2004; Graham et al., 1989; Henning et al., 2009; Kovacova y Kazar, 2002; 
McQuiston e hijos, 2002; Ruppanner et al., 1982). Las ferias de ganado también son una 
fuente de infección tanto para trabajadores como para visitantes además de para los 
propios animales (Porten et al., 2006). Cabe mencionar que en el sector militar se han 
descrito casos y brotes de fiebre Q que, en ocasiones, se han asociado a picaduras de 
garrapatas, dormir en establos o vivir cerca de zonas de helicópteros en las que los 
aerosoles producidos por estos podrían facilitar la transmisión de la bacteria (Anderson et 





en humanos presenta un cierto carácter estacional, que se asocia a los momentos de 
partos en rumiantes domésticos o a la realización de determinadas prácticas agrícolas de 
riesgo como la distribución de estiércol en los campos de labor (Dijkstra et al., 2012; 
Tissot-Dupont et al., 1992).  
La fiebre Q en personas puede presentarse de forma esporádica o en brotes epidémicos 
(Million y Raoult, 2015; van den Brom et al., 2015c), que si bien normalmente han afectado 
a un máximo de 300 casos agudos/brote a lo largo de la historia, en el brote asociado a 
cabras que tuvo lugar en el sur de Holanda entre 2007 y 2011 se diagnosticaron más de 
4107 casos (Morroy et al., 2016) y de acuerdo a estudios serológicos en la población, se 
consideró que más de 40 000 personas podrían haberse infectado (Hogema et al., 2012). 
Este ha sido el mayor brote de fiebre Q humana descrito hasta la fecha, que puso de 
manifiesto el importante alcance que la fiebre Q puede presentar en salud pública. La tasa 
de hospitalización fue del 20% (ECDC, 2010; EFSA, 2010) y desde el inicio del brote hasta 
fecha se han descrito un total de 74 muertes debidas a las distintas complicaciones de la 
enfermedad (ProMED-mail post, 2016). Algunos otros países en los que han tenido lugar 
brotes humanos asociados a rumiantes domésticos con un número superior a 50 
afectados son Bulgaria (Panaiotov et al., 2009), Croacia (Morovic et al., 2009), Francia 
(Tissot-Dupont et al., 2007), Alemania (Gilsdorf et al., 2008; Porten et al., 2006), Italia 
(Santoro et al., 2004), Suiza (Dupuis et al., 1987), Hungría (con un brote activo 
actualmente) (Gyuranecz et al., 2014), España (Alonso et al., 2015) y Canadá (Hatchette 
et al., 2001). Otras zonas donde han tenido lugar brotes en los últimos años, aunque con 
menos de 50 afectados, son Estados Unidos, asociándose a cabras, en Oregón 
(Anderson et al., 2015), Washington y Montana (Bjork et al., 2014), en Australia, 
asociándose a pequeños rumiantes (Bond et al., 2016), en Suiza, asociándose a ovejas 
(Bellini et al., 2014), y en Polonia, asociándose a ganado bovino (Chmielewski y Tylewska-
Wierzbanowska, 2013). 
La fiebre Q se caracteriza por presentar un gran polimorfismo clínico en personas. Entre 
un 20 y un 80% de las infecciones primarias son asintomáticas y se caracterizan 
únicamente por el desarrollo de anticuerpos específicos frente a C. burnetii (Million y 
Raoult, 2015). Así, el porcentaje de casos asintomáticos observado con más frecuencia 
durante el transcurso de brotes humanos es del 60% (Bamberg et al., 2007; Delgado, 
2011; Maurin y Raoult, 1999). El desarrollo o no de sintomatología está asociado a dos 
aspectos fundamentales: la cepa de C. burnetii (D'Amato et al., 2015) y la susceptibilidad 
del paciente (Eldin y Raoult, 2016). En los casos en los que la infección da lugar a la 
aparición de sintomatología, con frecuencia ocurre que estos no son adecuadamente 




diagnosticados debido a la inespecificidad de los signos clínicos a los que da lugar la 
infección (de Valk, H. 2012). Todo ello hace que se trate de una enfermedad 
infradiagnosticada y por lo tanto insuficientemente comunicada (Gidding, H. F. et al., 
2009). 
La fiebre Q puede cursar de forma aguda o crónica (Anderson et al., 2013), aunque en la 
actualidad hay autores que consideran que no hay razón para el empleo de esta 
clasificación, ya que las distintas formas clínicas de la enfermedad descritas están 
claramente definidas y se ajustan a sus propios criterios diagnósticos (Million y Raoult, 
2015). Se considera que solo en torno al 20% de los pacientes infectados requieren 
atención médica, el 2-3% necesitan hospitalización y la tasa de mortalidad es del 1-2% 
(Delsing y Kullberg, 2008; Tissot-Dupont y Raoult, 2008). A pesar de la baja mortalidad, 
es una enfermedad que puede afectar de forma significativa a la calidad de vida de los 
afectados por su capacidad debilitante y su curso crónico (Schneeberger et al., 2014).   
El periodo de incubación para los casos agudos se ha estimado en unos 21 días (Porten 
et al., 2006).  La mayor parte de los casos agudos se caracterizan por presentar síntomas 
inespecíficos similares a los de una gripe autolimitante y la mayoría de ellos solo llegan a 
ser diagnosticados de forma retrospectiva o, en caso de brotes, por muestreos 
sistemáticos en la población (Million y Raoult, 2015). Otras de las manifestaciones más 
frecuentes de las formas agudas son la neumonía, la trombocitopenia, el incremento de 
las transaminasas y la hepatitis granulomatosa. También se han descrito casos de 
meningitis y meningoencefalitis, pericarditis miocarditis, colecistitis, adenitis (Million et al., 
2009) y sarpullido (Dijkstra et al., 2012; Tissot-Dupont et al., 1992). Las manifestaciones 
agudas normalmente se resuelven exitosamente después de una terapia antibiótica 
adecuada (basada en la aplicación de doxiciclina), pero pueden llegar a requerir 
hospitalización (OIE, 2016) y, en el caso de las pericarditis e infecciones vasculares, 
pueden resultar mortales (Million y Raoult, 2015).  
Las manifestaciones clínicas propias de la fiebre Q crónica, que aparece en menos del 
5% de los casos y tiene una duración de entre seis meses y varios años (Maurin y Raoult, 
1999), son las infecciones persistentes localizadas (endocarditis valvular, infecciones 
vasculares, hepatitis, y neumonía) y el síndrome de fatiga crónica (Eldin y Raoult, 2016). 
A partir del brote de fiebre Q en Holanda se ha adoptado un consenso en cuanto al criterio 
diagnóstico para definir la fiebre Q crónica. Este criterio no solo considera las 
manifestaciones clínicas sino también los resultados de PCR y de serología de los 





requieren una terapia antibiótica prolongada (durante al menos dos años) basada en la 
aplicación de tratamientos combinados de doxiciclina y hidroxicloroquinona (Anderson et 
al., 2013), junto a un seguimiento serológico como método para detectar el posible 
empeoramiento del paciente de manera precoz (OIE, 2016). Las complicaciones de las 
formas crónicas pueden ser graves o incluso mortales, especialmente las relacionadas 
con el sistema cardiovascular. Además, el hecho de que la fiebre Q crónica pueda 
manifestarse en formas clínicas distintas e inespecíficas es un factor que dificulta el 
diagnóstico y contribuye al retraso en la implementación de un tratamiento adecuado 
(OIE, 2016).  
La complicación más frecuente de la enfermedad es la endocarditis (Million et al., 2013), 
que tiene lugar en el 1% de los infectados. El principal factor de riesgo asociado, además 
de los estados de inmunosupresión, es la presencia de prótesis valvulares y en menor 
medida la existencia de patologías cardiacas tales como la insuficiencia mitral, el prolapso 
de la válvula mitral, la presencia de válvula aórtica bicúspide y la estenosis aórtica (Raoult 
et al., 2011). El desarrollo de endocarditis está asociado con altos niveles de IgG 
anticardiolipina durante la infección aguda, por lo que los enfermos que los presenten son 
considerados como pacientes de riesgo para desarrollar endocarditis y, por lo tanto, han 
de monitorizarse (Million et al., 2014). El tratamiento de las endocarditis por C. burnetii es 
vital dado que la ausencia del mismo desemboca en la muerte (Rolain et al., 2005a). 
Otra de las manifestaciones de la fiebre Q en el sistema cardiovascular son las infecciones 
vasculares, que suelen tener lugar en individuos con patologías vasculares previas, 
aneurismas o prótesis vasculares. Estas infecciones vasculares suelen presentar mal 
pronóstico, el peor de todas las manifestaciones clínicas asociadas a C. burnetii, 
especialmente en los casos en los que no se retira el tejido infectado mediante cirugía, 
donde la tasa de mortalidad es muy alta (Botelho-Nevers et al., 2007; Melenotte et al., 
2012). 
Para evitar que una infección aguda por C. burnetii pueda progresar al desarrollo de 
manifestaciones clínicas cardiovasculares, que son las que implican mayor riesgo para el 
paciente, ha de seguirse una adecuada monitorización (Million y Raoult, 2015), 
acompañada o no de tratamientos antibióticos prolongados (Kampschreur et al., 2014; 
Limonard et al., 2011; Million et al., 2013), especialmente en pacientes pertenecientes a 
los grupos de riesgo descritos más adelante. 
Las infecciones del sistema musculo-esquelético por C. burnetii, consideradas 
tradicionalmente poco frecuentes, han demostrado tener mayor prevalencia de la que se 




había considerado hasta la fecha (Million y Raoult, 2015) y actualmente las infecciones 
articulares por C. burnetii son consideradas como procesos emergentes (Angelakis et al., 
2014; Million et al., 2014; Tande et al., 2013).  
El síndrome de fatiga crónica ha sido descrito en el 20 - 30% de los enfermos de fiebre Q 
en todo el mundo (Arashima et al., 2004; Hatchette et al., 2003b; Ledina et al., 2007; 
Leung-Shea y Danaher , 2006; Wildman et al., 2002), cuya duración en el paciente es 
siempre superior a seis meses y puede prolongarse hasta más de 20 años (Ayres et al., 
1998; Wildman et al., 2002). Se caracteriza por la aparición de fatiga y un mal estado de 
salud general que limita la normal actividad de la persona, y los síntomas asociados a la 
misma son muy amplios. Entre estos se encuentran problemas pulmonares, musculo-
esqueléticos, neurocognitivos (como la pérdida de concentración y memoria a corto plazo, 
alteraciones del carácter), problemas del sueño, sudoración nocturna, dolores de cabeza 
y visión borrosa, entre otros (Ayres et al., 1998; Hatchette et al., 2003b; Hickie et al., 2006; 
Marmion et al., 1996; Morroy et al., 2016; van Loenhout et al., 2014; Wildman et al., 2002). 
Sin embargo, no existe una definición internacional uniforme sobre este síndrome y 
actualmente aún existen dudas acerca de su etiología, aunque las teorías actuales 
asocian la aparición del síndrome de fatiga crónica por fiebre Q a una desregulación en 
la producción de citoquinas debido a una estimulación crónica del sistema inmune que da 
lugar a la formación de inmunocomplejos de ADN no degradado de C. burnetii o sus 
antígenos (Morroy et al., 2016). Del mismo modo, también existen dudas en cuanto al 
adecuado tratamiento, que no solo implica la administración de antibioterapia a largo 
plazo (Keijmel et al., 2013) sino también rehabilitación física y terapia psicológica (Hickie 
et al., 1996; Morroy et al., 2016).   
Las mujeres embarazadas son un importante grupo de riesgo (Anderson et al., 2013). 
Aunque durante el brote de fiebre Q en Holanda se cuestionó el impacto de la infección 
por C. burnetii en la gestación (Munster et al., 2013; van der Hoek et al., 2011b), estudios 
recientes han demostrado que el desarrollo de fiebre Q durante el embarazo puede 
provocar inflamación de la placenta, asociándose al aborto espontáneo y muerte fetal. 
Este riesgo es más alto si la infección tiene lugar durante el primer tercio de la gestación, 
pudiendo manifestarse con crecimiento fetal retardado, malformaciones fetales, 
nacimiento prematuro (en las fases posteriores de la gestación) y muerte fetal (OIE, 2016; 
Million y Raoult, 2015). Aunque estos problemas pueden prevenirse mediante tratamiento 
antibiótico basado en la aplicación de trimetroprim y sulfatoxazol (Anderson et al., 2013), 
el diagnóstico de la fiebre Q en mujeres embarazadas es especialmente dificultoso ya que 





que el resto de individuos (Tissot-Dupont et al., 2007), observación que se ha asociado a 
los efectos de los estrógenos y la progesterona (Leone et al., 2004; Stein et al., 2000). 
También se ha observado que los altos títulos serológicos durante el embarazo, fenómeno 
muy común, están asociados a una mayor adherencia de C. burnetii a las válvulas 
cardiacas de la madre, lo que favorecería el desarrollo de endocarditis (Carcopino et al., 
2009; Stein et al., 2000).  
En general, tanto la existencia de anticuerpos específicos frente a C. burnetii como los 
casos clínicos de fiebre Q son más frecuentes en personas con edades comprendidas 
entre los 30 y 60 años, incrementándose la gravedad de las manifestaciones clínicas con 
la edad (Maurin y Raoult, 1999; Tissot-Dupont et al., 2007). Por otro lado, la enfermedad 
es más frecuente en varones que en mujeres, aspecto que se ha asociado por una parte 
a una menor exposición ocupacional en el caso de las mujeres. Así, las mujeres expuestas 
al contacto con vacas y/o ovejas presentan mayor porcentaje de seropositividad que las 
que no (Nielsen et al., 2013). Esta observación también podría explicarse por el posible 
efecto beneficioso del 17- β-estradiol en hembras, como se ha podido validar en estudios 
realizados en animales (Leone et al., 2004). Los varones mayores de 40 años son además 
el grupo poblacional donde es más frecuente la aparición de sintomatología clínica, así 
como el paso de la presentación aguda al desarrollo de manifestaciones crónicas, 
especialmente endocarditis (Million y Raoult, 2015). 
La enfermedad es poco frecuente en niños (Hackert et al., 2015) y cursa de forma más 
leve que en adultos (Anderson et al., 2013). A diferencia de los adultos, suelen observarse 
con frecuencia síntomas gastrointestinales y erupciones cutáneas (Maltezou et al., 2004; 
Richardus et al., 1985; Terheggen y Leggat, 2007). Entre las manifestaciones crónicas, 
especialmente raras, la más común es la osteomielitis (Nourse et al., 2004). 
2.7. IMPACTO ECONÓMICO DE LA ENFERMEDAD  
La demostrada capacidad de C. burnetii de producir problemas reproductivos en las 
explotaciones de rumiantes domésticos, principalmente abortos a término y nacidos 
débiles y muertos y en menor medida metritis e infertilidad (sección 2. 3. 1.), puede 
conducir a importantes pérdidas económicas directas en las explotaciones infectadas 
(Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005). Además, estas pérdidas no se limitan 
exclusivamente a aquellas debidas a los fallos reproductivos en rumiantes, sino que 
también resultan en pérdidas indirectas relacionadas con las limitaciones en el comercio 
de animales y sus productos (Porter et al., 2011), así como las importantes pérdidas 
asociadas con el impacto en salud pública.  




Sin embargo, a pesar de la amplia distribución de C. burnetii en las explotaciones de 
rumiantes domésticos de todo el mundo (EFSA, 2010; Guatteo et al., 2010; Maurin y 
Raoult, 1999), el hecho de que este agente patógeno produzca con frecuencia una 
sintomatología leve en el rebaño, que puede incluso pasar desapercibida para el 
productor (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005), junto con la ausencia de planes para su 
vigilancia y control sistemáticos a nivel mundial, han sido dos factores que han contribuido 
a que la información disponible sobre el impacto económico real de la enfermedad en la 
producción animal sea muy limitada. Esta carencia de datos económicos es aún más 
acusada en el caso del bovino, donde la sintomatología clínica producida es más leve que 
en pequeños rumiantes y donde aún existen dudas de la relevancia de C. burnetii como 
agente patógeno (García-Ispierto et al., 2014).  
No obstante, aunque C. burnetii tiene un impacto limitado en sanidad animal según la 
opinión científica de la EFSA (European Food Safety Authority), menor al de otras 
enfermedades asociadas a problemas reproductivos y abortos a término como la 
brucelosis ovina y el aborto enzoótico (EFSA, 2010), ha demostrado ser un patógeno 
relevante capaz de producir un grave impacto en la producción de pequeños rumiantes 
(Oporto et al., 2006) siendo una de las principales causas de aborto infeccioso en estas 
especies en Europa (Berri et al., 2002; García-Pérez et al., 2009; Kennerman et al., 2010; 
Masala et al., 2004; Rodolakis, 2006; Ruiz-Fons et al., 2010). En este sentido, la elevada 
incidencia de abortos descrita en ciertos brotes (del 30 al 90%, sección 2. 3. 1.), implica 
la posibilidad de graves pérdidas económicas para los productores de las explotaciones 
afectadas (Arricau-Bouvery et al., 2005; Hatchette et al., 2003a; Palmer et al., 1983; 
Sanford et al., 1994; Wouda y Dercksen, 2007 revisado por Moore et al., 1991; Roest et 
al., 2011b; van den Brom et al., 2015c; van den Brom, 2009; Waldhalm et al., 1978; Wouda 
y Dercksen, 2007 revisado por EFSA, 2010; van den Brom et al., 2015c).  En España, por 
ejemplo, se estima que cada aborto caprino supone unas pérdidas directas de entre 200 
y 400 euros para el productor (Martínez-Ibeas, 2016). Además, el brote de fiebre Q 
ocurrido en el sur de Holanda puso de manifiesto la capacidad de esta enfermedad para 
afectar a un elevado número de explotaciones [más de 100 granjas positivas en el citado 
brote, 28 de ellas con problemas de abortos (Bontje et al., 2016)], y, a su vez, dar lugar a 
importantes brotes epidémicos en personas por la naturaleza zoonósica de la bacteria, 
habiéndose documentado en dicho brote un total de 4160 afectados (Bontje et al., 2016).  
Es precisamente el alcance que puede llegar a tener la fiebre Q en salud pública lo que 
en caso de brotes en ganado doméstico incrementa la necesidad de implementar planes 





transmisión a otras explotaciones y a las personas. Estas medidas de control de brotes 
pueden tener que mantenerse durante varios años e implicar por ello un importante 
desembolso económico.  
En lo que se refiere a las importantes pérdidas económicas tanto directas como indirectas 
asociadas a la enfermedad en personas que puede generar la fiebre Q en brotes humanos 
se contemplarían tanto los gastos en medicamentos, pruebas diagnósticas y 
hospitalización como los gastos asociados a las bajas laborales. En este sentido, y según 
los datos recogidos en el brote de Holanda, se estima que el tiempo medio de baja laboral 
en un caso agudo es de 7,5 días, y que el tiempo medio de recuperación en los casos de 
fatiga crónica es de 7,5 años, durante los que el afectado solo habrá podido trabajar el 
50% del tiempo (van Asseldonk et al., 2013). El carácter crónico de esta enfermedad 
implica, además, la administración de tratamientos prolongados y monitorización 
periódica de pacientes de riesgo para evitar la progresión de la enfermedad a sus formas 
graves (principalmente problemas cardiovasculares) (Million y Raoult, 2015). De hecho, 
se considera que el síndrome de fatiga crónica ha constituido uno de los principales costes 
en salud pública en el anteriormente citado brote (Tempelman, 2011 revisado por Morroy 
et al., 2016). En este apartado también habría de tenerse en cuenta el gasto de las 
administraciones públicas en la aplicación de programas de vigilancia en grupos de riesgo 
como embarazadas (Munster et al., 2013) o la aplicación de programas de vacunación 
humana durante brotes, como en Holanda (Isken et al., 2013) y en zonas endémicas de 
fiebre Q como Australia, donde los veterinarios, técnicos y estudiantes son vacunados por 
considerarse población de riesgo ocupacional (Gidding et al., 2009; Kermode et al., 2003; 
Sellens et al., 2016). 
Debido al impacto sin precedentes observado en el brote de Holanda, han sido varios los 
estudios que han evaluado las pérdidas económicas del mismo y que sirven como 
referencia para conocer el impacto que la fiebre Q puede tener en la economía de un país. 
Así, se ha estimado una cifra de 307 millones de euros invertidos en la lucha contra la 
enfermedad o perdidos a causa de la misma (van Asseldonk et al., 2013), donde menos 
del 1% de las pérdidas estarían directamente producidas por los abortos en las 
explotaciones, correspondiendo el resto a la aplicación de medidas de control para 
eliminar la enfermedad en animales y así evitar la transmisión a personas [aplicación 
obligatoria de estrictas medidas de higiene y bioseguridad, vacunación, inmovilización de 
animales, prohibición de la reproducción y sacrificio de animales gestantes (habiendo 
supuesto 19 millones de euros tan solo las compensaciones por parte de la administración 
pública a los ganaderos por este último concepto)] y las pérdidas asociadas al impacto en 




salud pública antes citadas. Así, el sector ganadero asume los primeros costes a corto 
plazo derivados de la aplicación de este tipo de planes de control, mientras que los 
beneficios a largo plazo se observan en salud pública. Por otro lado, Tempelman y 
colaboradores (Tempelman, 2011 revisado por van Asseldonk et al., 2013) estimaron que 
las pérdidas económicas asociadas a dicho brote y a su control oscilaron entre 161 y 336 
millones de euros, con 55 millones asociados a los costes directos de la aplicación de 
medidas de control en el sector ganadero. En esta misma línea Morroy y colaboradores 
(Morroy, 2011 revisado por van Asseldonk et al., 2013) estimaron estas pérdidas entre 
250 y 600 millones de euros. Estos dos últimos estudios, a diferencia del de Van Aseldonk 
y colaboradores, incluyeron también las pérdidas estimadas en calidad de vida humana. 
Asimismo, años después de que se consiguiera controlar el brote, se desarrolló un modelo 
desarrollaron un modelo para evaluar las diferencias económicas dependiendo del modo 
de aplicación de las distintas estrategias de control a emplear, como la utilización de 
diferentes pautas de vacunación (con un enfoque preventivo o reactivo) o la prohibición 
de la reproducción y sacrificio de animales gestantes, y que puede servir de referencia 
para afrontar futuros brotes de fiebre Q (van Asseldonk et al., 2015).  
Por todo lo anteriormente descrito, ante la aparición de un brote de fiebre Q en humanos 
asociado a animales domésticos, encontrar un equilibrio entre los intereses económicos 
del sector ganadero y las medidas de salud pública supone un reto en el diseño y 
aplicación de medidas de control eficaces (Morroy, 2011 revisado por van Asseldonk et 
al., 2013). 
2.8. SITUACIÓN ACTUAL DE LA FIEBRE Q EN ESPAÑA 
2.8.1. Fiebre Q y salud pública en España 
En España el primer caso documentado de fiebre Q en humanos, una mujer que 
presentaba estrecho contacto con ganado ovino, fue descrito en el año 1950 en la 
provincia de Salamanca (Prada J, 1950). Sin embargo, la presencia de C. burnetii en 
nuestro país ya había sido descrita un año antes, cuando se aisló el agente patógeno a 
partir de garrapatas de los géneros Riphicephalus e Hyalomma recogidas en rumiantes 
domésticos (Pérez Gallardo F, 1949). Dos años después la presencia de anticuerpos 
específicos frente a C. burnetii en muestras de suero condujo a la identificación de los 
conejos y lirones como posibles reservorios de la bacteria en el país (Pérez Gallardo F, 
1952). En los años posteriores a la descripción del primer caso humano, la información 
recogida sobre la enfermedad fue limitada, y se resume en la descripción de un brote de 





información en la década de los años setenta procedente de un único estudio serológico 
llevado a cabo en Madrid [en el que se observó una seroprevalencia del 11,7% (Aparicio-
Garrido, 1970)] y en la descripción de algunos casos aislados (Moya, 1976; Torres, 1978; 
Urbano, 1978a; Urbano, 1978b), incluyendo la infección en turistas Finlandeses con 
posterioridad a su visita a las Islas Canarias (Palosuo et al., 1974). 
Así, no fue hasta los años ochenta cuando comenzó a disponerse de información más 
amplia acerca del nivel de exposición al patógeno de las poblaciones humanas en nuestro 
país. De manera paralela, fue también a partir de la citada década cuando la comunidad 
médica comenzó a tomar conciencia de la repercusión que C. burnetii podía tener en 
salud pública en España. Este punto de inflexión vino propiciado por el primer brote 
epidémico de fiebre Q ocurrido en nuestro país, en el municipio de Murguía (Álava) en la 
Comunidad Autónoma del País Vasco en 1981(Sobradillo, 1983; Ruiz Téllez A, 1985a, b), 
que afectó a más de 60 personas en un periodo de 21 días. El segundo brote 
documentado tuvo lugar de nuevo en el País Vasco, en la localidad de Balmaseda 
(Bizkaia) al año siguiente, siendo en este caso 42 las personas afectadas (Aguirre, 1984; 
Astobiza, 2012). En total, entre 1981 y 1984 se registraron 249 casos en toda España (la 
mitad de ellos ocurridos en el País Vasco), incluyendo no solo los dos brotes mencionados 
anteriormente sino también casos esporádicos (Téllez et al., 1988). Asimismo, entre los 
años 1981 y 1991 se diagnosticaron un total de 914 casos en toda España (Pascual-
Velasco, 1996). 
Así, desde el primer brote notificado se han publicado multitud de casos tanto esporádicos 
como asociados a brotes en todas las Comunidades Autónomas (Tabla 8). 
Tabla 8. Resumen de los principales estudios sobre casos humanos de fiebre Q en España reportados en la 
literatura. ND = no disponible. 
Región de 
estudio Tipo de estudio 




Toda España Recopilación de casos esporádicos y brotes 
249 
 (51 en brotes) 
1981-85 (Téllez et al., 1988) 
Bilbao Brote 50 2014 (Alonso et al., 2015) 
Vizcaya Brote 33 2009-10 (Bamberg et al., 2007; Delgado, 2011; Maurin y Raoult, 1999) 
Guipúzcoa Recopilación de casos esporádicos y brotes 
locales 
1261 1984-04 (Montes et al., 2006) 
País Vasco 
Recopilación de casos 
esporádicos y brotes 
locales 
130 1981-84 (Montejo-Baranda et al., 1985) 
Recopilación de casos 164 1982-86 (Sobradillo et al., 1989) 





estudio Tipo de estudio 





Recopilación de casos 13 1978-81 (Prats, 1982) 
Recopilación de casos 13 1976-80 (Mensa, 1983) 
Recopilación de casos 63 1985-87 (Domingo et al., 1999) 
Recopilación de casos 66 1989-99 (Sampere et al., 2003) 
Recopilación de casos 71 1995-09 (Espejo et al., 2014) 
Tarragona Recopilación de casos 85 1988-95 (Moreno, 1995 revisado por Pascual-Velasco, 1996) 
Sevilla 
Recopilación de casos 35 1983-84 (Martínez-Luengas et al., 1985) 
Recopilación de casos 29 1996-99 (Álvarez-Gutiérrez et al., 2001) 
Recopilación de casos 108 1984-91 (Viciana, 1991 revisado por Pascual-Velasco, 1996) 
Recopilación de casos 231 1983-89 (Alarcón et al., 2003) 
Huelva Recopilación de casos 50 1986-92 (Morón, 1992) Recopilación de casos 109 1987-99 (Romero-Jiménez et al., 2003) 
Burgos 
Recopilación de casos 18 2011-12 (González-Quijada et al., 2015) 
Recopilación de casos 14 2009-10 (Quijada et al., 2012) 
Brote 48 1992 (Yáñez-Ortega, 1992) 
Madrid 
Recopilación de casos 54 2001-08 (Ruiz-Seco et al., 2011) 
Brote 22 2004 (Ríos-Martín et al., 2006) 
Recopilación de casos 37 1982-84 (Fernández, 1985) 
Recopilación de casos 8 1980-84 (Puras, 1984) 
Recopilación de casos 23 1977-80 (Hellín, 1981) 
Asturias Brote 60 2003 (García-Clemente et al., 2007) Recopilación de casos 12 1996-01 (Nuño-Mateo et al., 2002) 
Soria Estudio seroprevalencias (a raíz 
de un brote) 
14 1998 (Nebreda et al., 2001) 
Soria Recopilación de casos 13 1984-96 (Merino et al., 1998) 
Ávila Recopilación de casos 39 2010-14 (Otero, 2016) 
Extremadura Recopilación de casos 124 1992-05 (Muñoz-Sanz et al., 2007) 
Badajoz Recopilación de casos 42 1992-95 (Pijierro, 1995 revisado por Pascual-Velasco, 1996) 
Huesca Recopilación de casos 22 1987-91 (González-Sinde, 1991) 
Murcia Caso esporádico 1 2001 (Bautista-Hernández et al., 2004) 
Valencia Caso esporádico 32 ND (Abril, 1995 revisado por Pascual-Velasco, 1996) 
Alicante Caso esporádico 1 2001 (Murcia et al., 2002) 
La Rioja Recopilación de casos 27 1995-09 (Espejo et al., 2014) 
Gran Canaria 
Recopilación de casos 85 2005-09 (Espejo et al., 2014) 
Recopilación de casos 86 2004-09 (Bolaños et al., 2003b) 
Recopilación de casos 29  (Farfante, 1992; Santana, 1995) 
La Palma Recopilación de casos 35 1986-88 (Millán, 1989 revisado por Pascual-Velasco, 1996) 
Lanzarote Recopilación de casos 23 ND (Pascual-Velasco, 1994) 
Tenerife Recopilación de casos 35 ND (Laynez, 1994 revisado por Pascual-Velasco, 1996) 






estudio Tipo de estudio 





Mancha Recopilación de casos 35 1997-02 (Bartolomé et al., 2004) 
La Coruña Recopilación de casos 11 1990 (Sesma-Sánchez., 1990) 
Orense Recopilación de casos 31 1992-95 (Zúñiga, 1991 revisado por Pascual-Velasco, 1996) 
 
En relación a los casos clínicos, cabe destacar que España es el país en el que se 
describió la que fue la mayor serie de casos de neumonía causada por C. burnetii en el 
mundo hasta el brote en Holanda en 2007 [ciento treinta casos en un periodo de tres años 
(1981-1984), y que tuvo lugar también en el País Vasco (Montejo Baranda et al., 1985)].   
Asimismo, en lo que respecta a los niveles de seroprevalencia en personas, la información 
ofrecida por los diversos trabajos publicados en zonas geográficas y segmentos 
poblacionales diferentes ha puesto de manifiesto el contacto de la población española con 
el patógeno en diversas regiones (Tabla 9). Dichos estudios muestran importantes 
variaciones en los niveles de seroprevalencia dependiendo de la localización, el tipo de 
población estudiada (rural o urbana, en contacto o no con animales domésticos, población 
sana o individuos enfermos, entre otros)  y la técnica analítica empleada (fijación del 
complemento o inmunoflorescencia indirecta), así como la interpretación de la misma 
(punto de corte empleado), habiéndose descrito valores de seroprevalencias que oscilan 
entre un 3% (Peacock et al., 1983) y un 92% (Pérez-Trallero et al., 1995). En cualquier 
caso, la mayoría de los estudios de seroprevalencia fueron realizados durante las 
décadas de los años ochenta y noventa, existiendo poca información a partir del año 2000 
(Tabla 9)].  
Por todo lo anteriormente citado, España es considerada un país endémico de fiebre Q 
(Bartolomé et al., 2007; Cardeñosa et al., 2006b). Además, actualmente se considera una 
enfermedad en expansión en nuestro país, asociándose este fenómeno a determinados 
cambios en los sistemas de producción ganadera (relacionados con la intensificación de 
la producción y la concentración de partos en determinadas épocas para satisfacer las 
demandas de mercado), así como con factores sociales, como son la urbanización de 
zonas de pastoreo y el cada vez más frecuente uso de granjas para fines educativos y 
recreativos (Fernández Guerrero, 2014). 
 




Tabla 9. Principales estudios sobre seroprevalencias humanas a C. burnetii en España. FC = fijación del 
















Prevalencia (%) Referencia 
País Vasco 
País Vasco.  
Población general 
1993 810 IFI 
32,3 
(38,5 en áreas 
rurales) 
(Sanzo et al., 
1993) 
Vizcaya. 
Donantes de sangre 
1985 1286 FC 
15,7 
5,4 en Bilbao 






Donantes de sangre 
1983 556 FC 9,5 (Cisterna, 1983) 
San Sebastián. 
Trabajadores de matadero 
1995 36 IFI 91,7 
(Pérez-
Trallero et al., 
1995) 
Navarra 









Comarca de El Ferrol (La 
Coruña). 





















Zona oriental de la 
Comunidad. Pacientes 
con neumonía  




Zona noreste de la 




54; 55 y 82,3 
zonas rurales 
(Pascual-






hospitalizados de más de 
65 años con un accidente 
cerebrovascular (casos) y 
sin éste (controles) 
2011-




Quijada et al., 
2014) 
Burgos. Pacientes 
hospitalizados de más de 
65 años con 












1994 406 IFI 40,6 
(Suárez-
Estrada et al., 
1996) 
Soria. 
Municipio con un brote 
declarado en 1998 
1996-




















Prevalencia (%) Referencia 
Soria 1991 298 IFI 20,8 (Saz et al., 1993)  
Valladolid.  
Población general 
1991 1166 FC + IFI 13,6 (Palenzuela, 1991) 
Valladolid.  
Población general 
1983 290 FC 
9,3 







1987 400 IFI 50,2 (Ruiz-Beltrán et al., 1990) 
Segovia.  
Población rural 
1994 508 IFI 57,3 (Yacub, 1994) 
Aragón Zaragoza. Estudiantes de veterinaria 
1994-











Distintas áreas rurales y 
urbanas 









1989 219 IFI 
8,8 en la capital 
15,4 zonas 
rurales 
(Téllez et al., 
1989) 
Zona urbana y zonas 







Población urbana 1980 160 MAP 6,2 (Daza-Pérez, 1980) 







Donantes de sangre 
2004-
05 863 IFI 23 
(Bartolomé et 
al., 2007) 






Zona norte de la provincia 
1999 1654 IFI 5,08 (Lepe et al., 1999) 
Huelva.  
Zona norte de la provincia 
1994 1654 IFI 4,8 (Lepe et al., 1994) 
Huelva.  
Zona norte de la provincia 
1990 149 IFI 30,9 (Igual, 1990) 
Sevilla.  
Población general 
1984 544 IFI 10,8 (García-Curiel, 1984) 
Canarias 
Islas Canarias 1998-2000 1358 IFI 23,9 
(Bolaños et 
al., 2003a) 
Tenerife 1995 308 IFI 11,6 (Del Castillo, 1995) 
Lanzarote 1991 1016 
FC 
IFI 
10,9 FC (Pascual-Velasco, 
1994) 

















Prevalencia (%) Referencia 
 
18,7 IFI 




Lanzarote 1986 100 IFI 3 (Peacock et al., 1983) 
 
A pesar de que la circulación de C. burnetii en poblaciones humanas en España y su 
impacto en salud pública han sido ampliamente demostradas desde hace más de tres 
décadas, no fue hasta el año 2015 cuando la fiebre Q pasó a ser una enfermedad de 
declaración obligatoria en la totalidad del territorio español (BOE-A-2015-2837). 
Anteriormente, la declaración de la enfermedad tenía carácter voluntario según la 
normativa nacional, si bien cabe destacar que en determinadas Comunidades Autónomas 
ya existía previamente obligatoriedad en la declaración de casos antes de la entrada en 
vigor de la actual normativa de ámbito nacional. Valga como ejemplo el caso de la 
Comunidad Autónoma de Castilla y León, donde los casos de fiebre Q en humanos se 
han declarado de manera obligatoria desde 2007 (Orden SAN/2128/2006, de 27 de 
diciembre, por la que se regula el Sistema de Enfermedades de Declaración Obligatoria 
de Castilla y León.-BOCyL nº 5 de 8-1-2007). 
Esta ausencia de armonización en la comunicación oficial de casos clínicos de fiebre Q 
ha contribuido significativamente a la histórica subestimación de la incidencia real de la 
enfermedad en nuestro país. A ello se suma el hecho de que muchos de los casos no 
llegan a ser diagnosticados correctamente debido a la naturaleza inespecífica de los 
síntomas y a su carácter con frecuencia autolimitante. En este sentido cabe citar que 
diversos estudios sobre casos de fiebre Q humana realizados en pacientes hospitalizados 
demostraron que el diagnóstico se logró posteriormente al alta hospitalaria de los mismos, 
con base en las historias clínicas y pruebas serológicas realizadas en el marco de trabajos 
de investigación y llevados a cabo de manera retrospectiva (González-Quijada et al., 
2014; Raya Cruz et al., 2014).  En este contexto, se considera que la información sobre 
los casos de fiebre Q oficialmente comunicados en territorio español publicados por el 
Instituto de Salud Carlos III (ISCIII) (boletines anuales de vigilancia epidemiológica en 
enfermedades transmisibles de la Red Nacional de Vigilancia Epidemiológica en 
www.isciii.es) hasta la fecha no es representativa de la distribución real de la enfermedad 
en la población nacional debido al bajo número de laboratorios que han comunicado este 





que la representatividad de los resultados en los años 2012 y 2013 estuvo en torno al 
30% y 34% de la población, respectivamente, y del 25% en 2011, de tal modo que los 
datos oficiales, que muestran una media de 103 casos notificados anualmente entre 1999 
y 2015 (con un máximo de 177 casos en 1999 y un mínimo de 34 en 2009) (Figura 1), 
subestimarían los casos reales.  
 
Figura 1. Representación del número 
de casos humanos anuales de fiebre 
Q en España recogidos por la Red 
Nacional de Vigilancia Epidemiológica. 
Fuente: informes anuales de 
enfermedades de declaración 
obligatoria del ISCIII. www.isciii.es. 
 
A pesar de ello, desde el año 2008 hasta la actualidad España se encuentra entre los 
cuatro países europeos con mayor tasa de comunicación de casos en Europa (habiendo 
sido el primer país en 2012) (EFSA y ECDC, 2011; 2012; 2013; 2014; 2015a; 2016), 
superando la tasa de comunicación de países donde la fiebre Q era considerada una 
enfermedad de declaración obligatoria con anterioridad, (consideración que recibe 
actualmente en 24 Estados Miembros). Los casos descritos en nuestro país en este 
periodo han sido en su mayoría de tipo esporádico y no ligados a brotes epidémicos como 
fue el caso de Holanda de 2007 a 2011 (Schneeberger et al., 2014) o de Hungría desde 
2013 (Gyuranecz et al., 2014), con la excepción del País Vasco, donde desde 2007 hasta 
la actualidad se han descrito cuatro brotes: uno en 2007 y dos en 2008 que afectaron a 
cuatro y siete personas respectivamente (revisado por Delgado, 2011), otro en 2011 que 
afectó a 33 personas (Delgado, 2011) y el último descrito en Bilbao en 2014 (Alonso et 
al., 2015), con 50 personas afectadas. En esta línea, España fue el país con mayor tasa 
de comunicación por número de habitantes (0,54/100 000 habitantes) en 2015 (datos más 
recientes disponibles), frente a la tasa general en toda Europa de 0,16/100 000 en 2015 
(EFSA y ECDC, 2016), seguida de Croacia (0,49) y Chipre (0,47).  
Por otro lado, cabe citar que existen casos importados de fiebre Q en España, si bien son 
anecdóticos [cinco casos descritos en la bibliografía hasta la fecha (Ta et al., 2008)]. Los 
viajes a España también se han asociado a casos esporádicos de fiebre Q en otros países 
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(cuatro casos en 2014, seis en 2013), si bien se considera que, de manera general, son 
pocos los casos de infección por C. burnetii descritos en viajeros a lo largo de la historia 
[menos de 50 casos notificados hasta 2008 (Ta et al., 2008)].  
En lo que respecta a las consecuencias en salud pública y a pesar de que muchas de las 
infecciones por C. burnetii son asintomáticas o autolimitantes, en determinados casos los 
pacientes desarrollan cuadros clínicos de gravedad variable que requieren 
hospitalización. Como ejemplo puede citarse un estudio de casos clínicos de distintas 
regiones de España (Espejo et al., 2014), donde el 60% de los casos requirieron admisión 
en el hospital, lo que tiene importancia no solo desde el punto de vista sanitario sino 
también desde un punto de vista económico. Por otro lado, y siguiendo con su impacto en 
salud pública, la fiebre Q es la causa más frecuente del síndrome de fiebre de duración 
intermedia (FDI) en España (Espinosa et al., 2010), y la segunda causa de neumonía en 
el País Vasco (Montejo-Baranda et al., 1985; Sobradillo et al., 1989). Asimismo, a pesar 
de que es poco frecuente que esta enfermedad llegue a causar la muerte, en España se 
ha observado un 13,2% de mortalidad en aquellos casos de fiebre Q asociados a 
endocarditis (Mogollón et al., 2011), una de sus formas crónicas más frecuente. 
Por otro lado, en España, al igual que en la mayoría de partes del mundo, se considera a 
los rumiantes domésticos (vacas, ovejas y cabras) como los principales reservorios y 
fuente de infección de C. burnetii más importante para el hombre (van den Brom et al., 
2015). 
En general y dependiendo de la región, los pequeños rumiantes desarrollan un papel 
clave en la epidemiología de la enfermedad, como es el caso del ganado ovino en el País 
Vasco (García-Pérez et al., 2009), con las cabras y el bovino de carne como reservorios 
secundarios (Ruiz-Fons et al., 2010), o del caprino en Canarias (Rodríguez et al., 2010b). 
Así, en distintos trabajos realizados en nuestro país se ha observado un mayor número 
de casos entre personas con contacto directo o indirecto con rumiantes domésticos en 
diferentes zonas, como el País Vasco (Montejo Baranda et al., 1985), Sevilla (Alarcón et 
al., 2003; Romero-Jiménez et al., 2003), Badajoz (Muñoz-Sanz et al., 2007), Ávila (Otero, 
2016) o Gran Canaria (Bolaños et al., 2003b). Diversos estudios de seroprevalencia 
arrojan resultados en esta misma línea. Así, en Cantabria se observó que el 74% de 
personas que tenían contacto con ganado bovino eran seropositivas (Pascual-Velasco, 
1996). En el caso de Segovia, se detectó un porcentaje de seropositivos similar (73,6%) 
cuando se analizaron varones con profesiones que implicaban contacto directo con 





realización de actividades relacionadas con la ganadería y el contacto con ovejas, cabras 
y vacas son factores de riesgo de infección por C. burnetii (Bartolomé et al., 2007; Sanzo 
et al., 1993; Valencia et al., 2000).  
En la misma línea se ha demostrado que las seroprevalencias de fiebre Q en áreas 
rurales en distintas partes de España son mayores que las observadas en zonas urbanas 
de una misma región, llegando a alcanzar niveles superiores al 80% (Pascual-Velasco et 
al., 1998) (Tabla 9), lo que podría atribuirse a una mayor presencia de rumiantes 
domésticos en estas zonas, y por tanto una mayor exposición al patógeno. En varias 
series de casos en Sevilla (Alarcón et al., 2003) y Extremadura (Muñoz-Sanz et al., 2007) 
también se ha podido observar este fenómeno de mayor incidencia en áreas rurales. 
Asimismo, de la serie de 16 brotes registrados en el País Vasco hasta el año 1993 (Sanzo 
et al., 1993), la mayoría tuvo lugar en áreas rurales. Sin embargo, como excepción cabe 
citar un estudio de seroprevalencias llevado a cabo en Albacete, en el que las 
prevalencias encontradas en la capital de la provincia fueron superiores a las prevalencias 
generales de toda la región (Bartolomé et al., 2007).  
En cualquier caso y al igual que los descrito en otras regiones, una proporción significativa 
de los casos observados en España se dan en personas que viven en áreas urbanas sin 
contacto directo con ganado y en muchas ocasiones no puede establecerse una 
asociación directa entre el contacto con rumiantes domésticos y la enfermedad 
(Bartolomé et al., 2007; Cardeñosa et al., 2006b; García-Clemente et al., 2007). Este 
fenómeno podría explicarse en parte por la compleja epidemiología de la fiebre Q, en la 
que aspectos como la resistencia ambiental y baja dosis infectiva de C. burnetii (Maurin y 
Raoult, 1999), así como la capacidad de la bacteria para propagarse con el viento a largas 
distancias desde su foco de origen (Hawker et al., 1998; Tissot-Dupont et al., 2004), 
complican el establecimiento del vínculo epidemiológico. Por otro lado, en determinadas 
zonas endémicas, como el País Vasco, se han observado brotes en los que la población 
urbana se ha visto más afectada que la rural en la misma zona, lo que podría deberse a 
una menor susceptibilidad al desarrollo de la enfermedad de aquellas personas que han 
tenido contacto previo con el patógeno (Ruiz, 1985).  
En lo que respecta al género de las personas infectadas por C. burnetii en España, existe 
un predominio de casos en varones respecto a mujeres (Espejo et al., 2014; Montejo 
Baranda et al., 1985) de acuerdo a lo descrito en otras regiones (Maurin y Raoult, 1999). 
Así, entre los años 2005 y 2015 y según los datos recogidos por la Red Nacional de 
Vigilancia Epidemiológica (informes anuales de enfermedades de declaración obligatoria 




disponibles en www.isciii.es) el porcentaje de positivos varones osciló entre el 67% y el 
79%, dependiendo del año, al igual que se observa al analizar los datos por regiones 
(Tabla 10). 
Tabla 10. Proporciones de casos humanos positivos a fiebre Q en España en función del género en trabajos 
publicados en la literatura científica entre 1985 y 2014. 







Castilla-La Mancha 71% (Bartolomé et al., 2004) 
Asturias 71% (García-Clemente et al., 2007) 
País Vasco 74% (Montejo-Baranda et al., 1985) 
Mallorca 79% (Raya-Cruz et al., 2014) 
Extremadura 80% (Muñoz-Sanz et al., 2007) 
Gran Canaria 85% (Bolaños et al., 2003b) 
Cataluña 92% (Domingo et al., 1999) 
Huelva 92% (Romero-Jiménez et al., 2003) 
Distintas regiones 78% (Mogollón et al., 2011) 














 País Vasco 36,3% (vs. 29% mujeres) (Sanzo et al., 1993) 
León 46,9% (vs. 35,8% mujeres) (Suárez-Estrada et al., 1996) 
Albacete 29% (vs. 18% mujeres) (Bartolomé et al., 2007) 
Cataluña 19% (vs. 14% mujeres) (Cardeñosa et al., 2006b) 
Madrid 15,4% (vs. 8,8 mujeres) (Téllez et al., 1989) 
 
Este predominio de casos en varones coincide con lo observado en otras partes del 
mundo, como la mayoría de los países europeos, California y Australia (Davies et al., 
1997; Garner et al., 1997; Montejo Baranda et al., 1985; Raoult et al., 2000; Sanzo et al., 
1993; Thomas et al., 1994; Tissot-Dupont et al., 1992), donde se considera que los 
bovinos son el principal reservorio de la enfermedad y fuente de infección para el hombre, 
destacando también el caso Holanda y el brote ocurrido entre 2007 y 2010 asociado a 
cabras de leche, donde la razón de casos hombre:mujer fue de 1,7:1 (Schneeberger et 
al., 2014). Este hecho se ha justificado tradicionalmente por una mayor exposición al 
patógeno en hombres, principalmente asociado a la realización de actividades 
profesionales ligadas al contacto con animales de producción (Maurin y Raoult, 1999; 





también puede estar asociado a factores hormonales ligados al género (Raoult et al., 
2005).  
En lo que respecta a la edad de los afectados, y en parte asociado a la exposición al 
patógeno en el ámbito profesional por contacto con rumiantes domésticos, en líneas 
generales se observa que la mayoría de los casos en España se dan en personas de 
entre 30 y 65 años [boletines anuales (2005-2009) de vigilancia epidemiológica en 
enfermedades transmisibles de la Red Nacional de Vigilancia Epidemiológica (ISCIII, 
2017)] coincidiendo con los datos recogidos por Maurin y Raoult (Maurin y Raoult, 1999). 
En este sentido, esta tendencia se ha observado en distintos estudios en diferentes 
regiones de España (Espejo et al., 2014), en las comunidades autónomas de  Cataluña 
(Cardeñosa et al., 2006a), País Vasco (Montejo Baranda et al., 1985; Montes et al., 2006), 
Madrid (Ruiz-Seco et al., 2011), Asturias (García-Clemente et al., 2007) o Extremadura 
(Muñoz-Sanz et al., 2007), en la provincia de Sevilla (Alarcón et al., 2003), y la isla de 
Mallorca (Raya-Cruz et al., 2014), Sin embargo, también se han descrito excepciones a 
esta tendencia. Así, por ejemplo, de forma ocasional se han detectado mayores 
porcentajes de casos en personas mayores de 50 años (González-Quijada et al., 2015; 
Otero, 2016) y menores de 40 años (Bartolomé et al., 2007). Asimismo, y aunque la fiebre 
Q no es una enfermedad frecuente en niños, se ha observado un 40,8% de seropositividad 
a la enfermedad en niños con cuadros febriles en una zona rural de Vizcaya (Alayo-
Arrugaeta, 1986). 
2.8.2. Particularidades geográficas y medioambientales de las distintas 
regiones españolas 
A pesar de que todo el país es considerado zona endémica, la distribución  geográfica de 
los casos así como de las manifestaciones clínicas más frecuentes no es homogénea en 
todo el territorio español, al igual que se ha observado en otros países (Maurin y Raoult, 
1999), como es el caso de Canadá [(donde el síndrome febril y la hepatitis son las formas 
de presentación más frecuentes en Ontario (Vellend, 1982), mientras que en Nueva 
Escocia lo es la neumonía (Marrie, 1988)], Australia (Derrick, 1937), Francia (Tissot-
Dupont et al., 1992), Grecia (Gikas et al., 2001) o Taiwán  (Chang et al., 2004; Lai et al., 
2014). 
En términos generales, la zona norte del país se caracteriza por presentar una mayor 
prevalencia respecto a las regiones del centro y del sur (Cardeñosa et al., 2006a; Téllez 




et al., 1988), siendo el ganado ovino y, en menor medida el bovino, los principales 
reservorios en esta zona (Téllez et al., 1988).  
A este respecto, merece una mención especial la Comunidad Autónoma del País Vasco, 
considerada una zona hiperendémica a nivel mundial (Maurin y Raoult, 1999). Así, hasta 
el año 1993 se documentaron al menos 16 brotes que afectaron a más de 300 personas 
(Aguirre, 1984, 1983; Marco, 1985; Ruiz Téllez A, 1985a; Sanzo et al., 1993; Sobradillo, 
1983; Sobradillo, 1986). Además, son también numerosos los casos esporádicos que se 
han detectado en esta autonomía desde los años ochenta. A este respecto cabe destacar 
un trabajo (Montes et al., 2006) donde se indica que el número total de casos entre 1984 
y 2004 solo en la provincia de Guipúzcoa (donde el número de casos por año en ausencia 
de brotes oscila entre 30 y 60), fue de 1261. En lo que respecta a investigaciones de 
seroprevalencia, el estudio poblacional más reciente disponible, publicado en 1993, 
mostró niveles del 32,3% en la población general de la región. Sin embargo, en un estudio 
realizado en 1995 en trabajadores de un matadero se describió una prevalencia del 91,7% 
(Pérez-Trallero et al., 1995), poniendo de manifiesto la importante exposición de los 
operarios al agente patógeno y la importancia de los rumiantes domésticos como 
reservorios de la enfermedad, así como potenciales fuentes de contagio para el hombre 
en esta región geográfica.  
A partir de los años 90 el número de brotes en el País Vasco ha sido limitado, habiéndose 
descrito desde 2007 hasta la actualidad cuatro brotes: uno en 2007 y dos en 2008 con un 
alcance limitado que afectaron a cuatro y siete personas respectivamente (revisado por 
Delgado, 2011), otro en 2011 que afectó a 33 personas y que tuvo lugar en una industria 
de la provincia de Vizcaya y cuya fuente más probable de infección fue rebaño de cabras 
situado junto a la fábrica (Delgado, 2011), y el último brote documentado hasta la fecha 
en la región en Bilbao en 2014 (Alonso et al., 2015), con un total de 50 casos confirmados 
y 12 sospechosos. Este brote tuvo lugar entre los trabajadores de una planta de 
tratamiento de residuos urbanos (Alonso et al., 2015), atribuyéndose el posible origen (sin 
confirmación epidemiológica) a restos de cadáveres de pequeños rumiantes 
indebidamente desechados que llegaron a dicha instalación. A pesar del número limitado 
de brotes, se ha descrito un número de casos significativo a partir de 1994. Así, desde 
ese año hasta 2007 el número de casos notificados según la información recogida por el 
Servicio de Epidemiología de Salud pública del Gobierno Vasco osciló entre 65 y 126 
casos dependiendo del año, con una media de 102 casos anuales (Astobiza, 2012). En 
esta línea, entre los años 2009 y 2015, los datos más recientes a este respecto publicados 





País Vasco sigue siendo la región con mayor número de casos oficialmente declarados 
(con una media de 30 casos anuales), seguida por Andalucía (14 casos), Canarias (12 
casos), Asturias (ocho casos) y Cataluña (seis casos) (www.isciii.es) (Tabla 11).  
Tabla 11. Número de casos por Comunidad Autónoma recogidos por la Red Nacional de Vigilancia 
Epidemiológica entre 2009 y 2015. Fuente: ISCIII (www.isciii.es).  
 2015 2014 2013 2012 2011 2010 2009 Total 
País Vasco 18 38 36 40 12 36 24 204 
Andalucía - - - 52 18 13 - 83 
Canarias 36 9 15 4 6 2 - 72 
Asturias 3 9 4 10 16 10 6 58 
Cataluña 8 12 11 2 1 6  40 
Aragón 7 10 8 2    27 
Castilla y León - - - - - 1 3 4 
Castilla-La Mancha     1  1 2 
Extremadura   1    1 2 
Total 72 78 75 110 54 69 34 482 
 
En cualquier caso, el hecho de que la declaración de casos humanos no haya tenido 
carácter obligatorio hasta 2015 (BOE-A-2015-2837), y que la participación de los 
hospitales en el Sistema de Información Microbiológica haya sido voluntaria, hacen que 
el número de casos comunicados por cada Comunidad Autónoma no sea necesariamente 
representativo del número real en cada región de España.  
La manifestación clínica aguda más frecuente en el norte del país es la neumonía, como 
queda reflejado en varios trabajos realizados en el País Vasco en distintos periodos de 
tiempo [Montes et al., 2006 (996 casos de un total de 1261 descritos en Guipúzcoa entre 
1984 y 2004; 79%), Antón, 1990 (cuarenta y cinco pacientes con neumonía de un total de 
60 descritos; 75%), Montejo Baranda et al., 1985; Sobradillo et al., 1989)]. Otras regiones 
donde se ha descrito un predominio de casos de neumonía son Asturias, con un 87% 
(García-Clemente et al., 2007) y un 83% (Nuño Mateo et al., 2002) de casos, dependiendo 
del estudio; La Rioja con un 41% (Espejo et al., 2014); Soria, con un 78% (Merino et al., 
1998) y Baleares, con un 45% (Raya-Cruz et al., 2014).  
Por el contrario, en el centro y en el sur de España, donde las prevalencias tienden a ser 
menores (Montes et al., 2006), la sintomatología más frecuentemente asociada a las 
presentaciones agudas es un cuadro clínico de síndrome febril y hepatitis (Alarcón et al., 
2003; Pascual-Velasco, 1996). De esta forma, se ha observado un predominio de estos 
signos en la provincia de Huelva [55%-100% (Lepe et al., 1999; Romero-Jiménez et al., 




2003)], Sevilla [64% (Alarcón et al., 2003)], Extremadura [53% fiebre y 43% hepatitis 
(Muñoz-Sanz et al., 2007)], Castilla-La Mancha [48% (Bartolomé et al., 2004)], Madrid 
[67% (Ruiz-Seco et al., 2011)] y Canarias [87,5% (Bolaños et al., 2003b)]. A pesar de su 
localización geográfica en el norte del país, en Cataluña el síndrome febril y la hepatitis 
son también los síntomas predominantes de fiebre Q aguda (Domingo et al., 1999; 
Sampere et al., 2003). En cualquier caso, también se han observado excepciones en 
cuanto a la sintomatología prevalente dependiendo de la zona geográfica. A este respecto 
cabe citar un brote ocurrido en Guipúzcoa en los 90, en el que el 86% de los pacientes 
presentó signos de hepatitis y ninguno neumonía (Martínez, 1992).  
Por otro lado, en lo que respecta a las manifestaciones crónicas de la enfermedad, cabe 
destacar que, en el País Vasco, a pesar del importante número de casos agudos 
descritos, el porcentaje de casos crónicos que se reporta es notoriamente bajo [0,16% 
(Montes et al., 2006), 3,3% (Téllez, 1992, 1993)], mientras que en otras zonas de España 
el porcentaje de casos crónicos es notablemente mayor [35,6% en Madrid, 28,8% en 
Andalucía o del 15,2% en Cataluña (Téllez, 1992, 1993)].  
Los factores asociados al predominio de unas manifestaciones clínicas u otras en las 
diferentes zonas geográficas de España no se conocen aún con certeza, y de hecho 
siguen existiendo muchas incógnitas en cuanto a este aspecto de la epidemiología de la 
fiebre Q en todo el mundo (Maurin y Raoult, 1999). Si bien se ha descrito la circulación de 
diferentes genotipos de C. burnetii en diferentes regiones geográficas (Astobiza et al., 
2012b; González-Barrio et al., 2016a; González-Barrio et al., 2016b; Jado et al., 2012), no 
existen suficientes datos que permitan establecer una asociación entre los genotipos de 
los aislados y las presentaciones clínicas observadas.  
Algunos autores han sugerido que el predominio de los casos neumónicos tendría lugar 
en pacientes con alguna enfermedad de base, si bien los resultados obtenidos en diversos 
trabajos contradicen esta teoría (Abad et al., 1999; García-Clemente et al., 2007). Por otro 
lado, cabe citar también la asociación entre el incremento de las formas clínicas 
neumónicas y los meses más fríos del año (de noviembre a febrero) observada en un 
trabajo realizado sobre casos de tres regiones españolas (Espejo et al., 2014). Según 
estos autores, este incremento podría estar asociado al incremento de la susceptibilidad 
del tracto respiratorio debido al tiempo frío y las infecciones víricas propias del mismo. 
Además, el hecho de que gran parte de los estudios de casos en nuestro país sea de tipo 
retrospectivo, lleva consigo limitaciones respecto a la información disponible sobre los 





predisponentes para el desarrollo de un cuadro clínico u otro (Romero-Jiménez et al., 
2003). Así, dos estudios realizados en el mismo hospital de Sevilla en periodos próximos 
en el tiempo encontraron, por una parte, que la elevación de las enzimas hepáticas era el 
hallazgo de laboratorio más frecuente en casos de fiebre Q (Alarcón et al., 2003) y que C. 
burnetii era el principal causante de neumonías atípicas en el hospital (Álvarez-Gutiérrez 
et al., 2001). Entre las observaciones más recientes relacionadas con esta peculiar 
distribución geográfica de las manifestaciones clínicas y sus posibles explicaciones, cabe 
citar el trabajo (González-Barrio et al., 2016b) en el que se sugiere la posible implicación 
de un ciclo silvestre entre garrapatas y animales silvestres (ciervo común y conejo) y su 
transmisión a personas en las diferencias observadas en las manifestaciones clínicas en 
humanos dependiendo de la región geográfica en España. Algunas de las observaciones 
que sustentarían esta hipótesis son el hecho de que la mayoría de los genotipos aislados 
en dicho trabajo en pacientes con hepatitis pertenecían a los grupos VI y VII, que, a su 
vez fueron los dos genotipos observados en garrapatas de distintas especies, así como 
los más prevalentes en ciervos y conejos de la zona centro y sur de España (ambos 
reservorios de C. burnetii en nuestro país). Dado que en estas regiones la densidad de 
estas especies silvestres es mayor, podría favorecerse el mantenimiento y la transmisión 
de la enfermedad en las mismas, así como la multiplicación de garrapatas que parasitaran 
ambas especies hospedadoras y, por tanto, su infección, siendo así más probable la 
transmisión al hombre, lo que explicaría la coincidencia entre los genotipos aislados en 
personas, garrapatas, ciervos y conejos.  A esta hipótesis también se sumaría el hecho 
de que el 8,7% de garrapatas de la especie Hyalomma lusitanicum recogidas en la zona 
central de España estaban infectadas con C. burnetii (Toledo et al., 2009), a diferencia de 
otras especies de garrapatas en la zona norte que presentaron una baja o nula 
prevalencia (Barandika et al., 2008).  
Por otro lado, tampoco ha podido establecerse por el momento una relación entre la 
presentación clínica más frecuente y la vía de infección. El consumo de leche sin 
tratamiento térmico se considera una posible forma de adquisición de la enfermedad [si 
bien actualmente esto sigue siendo objeto de debate (EFSA, 2010; Gale et al., 2015)] y 
algunos estudios apuntan a que la exposición al patógeno por la vía oral aumentaría la 
probabilidad de desarrollar una sintomatología hepática (La Scola et al., 1997; Marrie et 
al., 1996). Sin embargo, en España no se ha observado una asociación entre los casos 
de hepatitis y el consumo de productos lácteos no tratados térmicamente (Alarcón et al., 
2003; Domingo et al., 1999). 




La estacionalidad en la presentación de los casos es otro de los aspectos característicos 
de la fiebre Q en España y en Europa (EFSA, 2010; Maurin y Raoult, 1999), 
relacionándose con la época de partos de los rumiantes domésticos. Según los datos 
recogidos por la EFSA, en Europa son los meses comprendidos entre abril y agosto 
(EFSA y ECDC, 2013; 2015b; 2016) el periodo en el que se observa una mayor 
concentración de casos. En España, se ha observado que el periodo de mayor 
concentración de casos en líneas generales comprende los meses de marzo a junio 
(Maurin y Raoult, 1999), si bien se han detectado ciertas diferencias dependiendo de la 
región y la distribución de las parideras del ganado predominante en la región. Así, 
distintos trabajos han puesto de manifiesto una concentración de los casos principalmente 
en los meses de primavera y, en menor medida, en verano: de marzo a junio en Cataluña 
y Canarias (Espejo et al., 2014), de abril a julio en Canarias [asociado en este caso a la 
época de paridera caprina, especie predominante en la región (Bolaños et al., 2003b)], 
marzo y abril en Sevilla (Alarcón et al., 2003) de marzo a mayo en Cataluña (Domingo et 
al., 1999) y de marzo a julio en el País Vasco (Montejo-Baranda et al., 1985). Sin embargo, 
también se han observado otros patrones estacionales en zonas donde la producción del 
ganado ovino es relevante, pudiendo asociarse al manejo específico de dicha especie en 
cada región. Así, algunos estudios en el País Vasco han señalado la primera mitad del 
año como el momento de mayor número de casos, época en las que tiene lugar el esquileo 
y el movimiento a nuevos pastos (Montes et al., 2006; Sanzo et al., 1993). Por otro lado, 
otros autores describieron una concentración del 95% de los casos humanos entre los 
meses de enero y mayo en el País Vasco, relacionándolos con la paridera de ovino en la 
zona (desde diciembre a marzo-abril) (Sobradillo, 1986). Asimismo, en la Rioja la mayor 
concentración de casos se observaba durante los meses de noviembre a febrero, 
pudiendo asociarse a la concentración de partos ovinos dirigidos a la venta de cordero en 
la época de navidades (Espejo et al., 2014). Una observación similar se realizó en 
Cataluña (Domingo et al., 1999), donde una segunda agrupación de casos (menos 
importante que la observada en primavera) se detectó entre los meses de noviembre y 
diciembre. 
2.8.3. Situación de la fiebre Q en humanos en las regiones de estudio de la 
presente tesis 
La comunidad autónoma de Madrid es considerada una zona endémica de fiebre Q 
(Pascual-Velasco, 1996). Si bien los datos al respecto en esta región son escasos, la 
información disponible pone de manifiesto la circulación del patógeno entre la población 





total de 258 casos en un solo hospital en un periodo de once años. Asimismo, un trabajo 
más reciente encontró un total de 54 casos desde 2001 hasta 2008 en el hospital Santa 
Sofía (Ruiz-Seco et al., 2011). Por otro lado, también se han descrito brotes de fiebre Q 
en esta región, como es el ocurrido en 1987 que afectó a 25 cazadores (Hellín, 1990) o, 
más recientemente, el brote acaecido en marzo de 2004, que afectó a 22 personas y se 
asoció a la visita a una granja-escuela (Ríos-Martín et al., 2006). Los estudios de 
seroprevalencia disponibles, aunque antiguos (ninguno de ellos es posterior al año 1990), 
han demostrado una amplia exposición de la población madrileña en general al patógeno, 
con prevalencias que oscilaron entre un 6,2 y un 34,5%, siendo ésta más alta en zonas 
rurales, de acuerdo a lo observado en otras regiones (Tabla 9).  
Respecto a la vecina comunidad autónoma de Castilla y León, y a pesar de la ausencia 
de trabajos que reflejen la situación global de toda la región, diversos estudios han puesto 
de manifiesto el contacto de la población humana con C. burnetii en varias provincias 
(Tabla 9). Así, se han detectado brotes de fiebre Q, como el ocurrido en 1992 en la 
provincia de Burgos en un grupo de 48 soldados que pernoctaron en un establo 
abandonado (Yáñez-Ortega,, 1992), o el observado en 18 personas en San Leonardo de 
Yagüe (Soria), localidad que contaba con un censo ovino de más de 2500 cabezas y un 
60% de seropositividad en dicha especie (Nebreda et al., 2001). En lo que se refiere a 
casos clínicos esporádicos, en esta comunidad autónoma se dieron el 6,8% de los 234 
casos de fiebre Q descritos por Téllez y colaboradores entre 1981 y 1985 (Téllez et al., 
1988). Asimismo, en un estudio realizado entre los años 2010 y 2014 se describieron 39 
casos en un único hospital de Ávila (Otero, 2016), y en un estudio de casos y controles 
sobre pacientes con arteriosclerosis vascular del hospital de Burgos se observaron 
seroprevalencias de entre un 37,6% (en los controles) y un 51,2% (en los casos) 
(González-Quijada et al., 2014). Finalmente, según los boletines sobre enfermedades de 
declaración obligatoria de Castilla y León, la media de casos humanos oficialmente 
declarados entre 2007 y 2014 fue de ocho casos por año (Portal de Salud de Castilla y 
León, 2017). 
2.8.4. Fiebre Q en rumiantes domésticos  
En España la Fiebre Q es una enfermedad de declaración obligatoria en los animales, 
regulada por la Ley 8/2003, por el Real Decreto 526/2014 y por la Orden ARM/831/2009 
y sujeta a comunicación semestral (salvo en caso de aumentos bruscos de prevalencia, 
brotes importantes o detección en zonas indemnes, en cuyo caso la declaración ha de ser 
inmediata). La obligatoriedad y periodicidad de su comunicación son las mismas que 




aplican para el resto de países de la Unión Europea, al estar esta enfermedad incluida en 
la lista única de enfermedades de declaración obligatoria en los animales de la OIE 
(Organización Mundial de Sanidad Animal) [si bien cabe citar que no lo está en la Directiva 
82/894/CEE del Consejo relativa a la notificación de las enfermedades de los animales ni 
en su última modificación (la Decisión de la Comisión de 30 de julio de 2008)].  
A pesar de ser una enfermedad de declaración obligatoria, la fiebre Q no está sujeta a 
programas de control en nuestro país, por lo que no se realizan análisis rutinarios oficiales 
en las poblaciones animales. Esto hace que el conocimiento referente a los niveles de 
infección y distribución geográfica de C. burnetii en las distintas especies de abasto sea 
limitado, existiendo muy pocos datos disponibles y un problema de falta de armonización 
en cuanto a la obtención de los mismos. Así, la mayor parte de la información existente 
se circunscribe principalmente a estudios de investigación publicados sobre el tema, como 
se expone en los siguientes apartados. En cualquier caso, cabe destacar que a pesar de 
que la información disponible es limitada, se ha descrito la exposición a C. burnetii en 
rumiantes domésticos en todas aquellas regiones donde se ha evaluado, en ocasiones 
con elevadas prevalencias. 
2.8.4.1. Distribución geográfica y prevalencias  
Una de las principales razones que suelen llevar a evaluar la presencia de esta 
enfermedad en los animales domésticos es precisamente la aparición de casos de 
enfermedad en el hombre en una región determinada. Por ello, la mayor parte de la 
información disponible sobre especies de abasto procede de zonas de España con 
elevada prevalencia y frecuente presencia de brotes en humanos, como el caso del País 
Vasco, u otras comunidades autónomas como Canarias o Madrid, no existiendo estudios 
sistemáticos en animales domésticos de muchas regiones españolas. 
Fiebre Q en ganado bovino 
En la Tabla 12 se recogen los trabajos más relevantes relativos a la determinación de 
prevalencias de anticuerpos frente a C. burnetii en ganado bovino en distintas regiones 
de España (a partir de muestras de suero o de leche en rebaños de aptitud láctea). La 
región en la que se han realizado más estudios es el País Vasco (5/14), al tratarse de una 
zona hiperendémica (Maurin y Raoult, 1999). A pesar de que tradicionalmente el ganado 
ovino es considerado como principal reservorio en la región, el ganado bovino está 
ampliamente distribuido por la misma y tiene un papel relevante, con censo de más de 





reservorio secundario de la enfermedad junto con el ganado caprino (García-Pérez et al., 
2009; Ruiz-Fons et al., 2010). 
Tabla 12. Resumen de los principales trabajos basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 
frente a C. burnetii en ganado bovino en distintas regiones de España. ELISA = enzyme-linked immunoassay. 
FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. ND = no disponible. 
Región 






(nº de muestras de 
suero analizadas) 
Nivel de rebaño 
(nº de rebaños 
analizados) 
Vizcaya 
Solo rebaños de 







reflejadas en el 
trabajo 
6,8 en suero 
2009-10  
8,7 en suero 
2011-12 
 
60,6 en 2009-10 
en tanque de 
leche 
48,9 en 2011-12 





(Piñero et al., 2014b) 
Vizcaya 
Solo rebaños de 
leche en intensivo 
6,7 (1306) 
50 en suero 
66,9 en tanque de 
leche (178) 
ELISA 2009-10 (Astobiza et al., 2012a) 
País Vasco 
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extensivo 
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10,67 (253) 50 en suero (18) ELISA 2011 (Valcárcel et al., 2011) 
5,6 (106) - ELISA 2007-08 
(Carballedo, 2008 
revisado por Astobiza, 
2012) 
17,7 (17) 75 en suero (4) 
FC 
IFI 
1989 (Téllez et al., 1989) 
66,9 (106) - IFI 1985 (Palau, 1989)  
Parque Natural de 
la Serranía de 
Cuenca 
0,24 (407) - ELISA 2003-13 (Candela et al., 2016) 
Cádiz 39 (79) - ELISA 2004-05 (Ruiz-Fons et al., 2008) 
Gran Canaria 12,12 (147) - ELISA 2007-08 (Rodríguez et al., 2010b) 
Galicia 22,10 (ND) ND ELISA ND (Saegerman et al., 2016) 
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Solo rebaños de 
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suero analizadas) 
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Huesca 1,1 (362) - FC 1990 




Los resultados obtenidos en los distintos estudios muestran un rango de seroprevalencias 
muy amplio. Si se tienen en cuenta únicamente los trabajos realizados en los últimos 15 
años, los resultados oscilan entre un 6% y un 39% a nivel individual (con una media del 
13%), dependiendo del estudio, de la zona geográfica y de la aptitud productiva de los 
animales. Este rango de prevalencias estaría dentro de los resultados observados en 
distintos países europeos en los últimos años, oscilando entre un 0% en Noruega 
(Kampen et al., 2012) y un 38% en Hungría (Gyuranecz et al., 2012a), con resultados 
también variables dependiendo de la región y el estudio [8,2% en Suecia (Nusinovici et 
al., 2015a), 25-39,8% en Dinamarca (Angen et al., 2011; Paul et al., 2014), 10-12,5% en 
Bélgica (Naesens et al., 2012; Vangeel et al., 2012) y 16% en los Países Bajos (Muskens 
et al., 2011a)].  
 
Asimismo, las prevalencias de anticuerpos detectadas en España en rebaño oscilan entre 
un 6,8 y un 74% (Tabla 12), estando también dentro del amplio rango observado en 
Europa [entre un 3,6% en Dinamarca (Paul et al., 2014) y un 81,6% en Holanda (Muskens 
et al., 2011a)], si bien en los últimos años los valores descritos son más elevados, y 
oscilando entre el 40% y el 70% en países como Portugal [46%-61% (Anastacio et al., 
2016; Pimenta et al., 2015)], Francia [69% (Pandit et al., 2016)], Irlanda [37,9% ((Ryan et 
al., 2010)], Dinamarca [59%-79% (Agger y Paul, 2014)] y Bélgica [57% (Vangeel et al., 
2012)]. Los resultados observados en España en animales y en rebaños son también 
comparables a los descritos en otros continentes, con valores medios de alrededor del 
20% individual y 37,75% de rebaño (Guatteo et al., 2010).  
Más escasos aún son los estudios de prevalencias basados en la detección directa de C. 
burnetii mediante PCR a partir de muestras de tanque de leche, realizados únicamente 
en la región hiperendémica de Vizcaya. Dichos trabajos describieron valores que oscilaron 
entre un 42,6% y un 59,6% dependiendo del año y del estudio (Astobiza et al., 2012a; 
Piñero et al., 2014b), valores similares a las prevalencias de anticuerpos en rebaño 






A la vista de los resultados disponibles, cabe destacar la ausencia de información sobre 
la distribución y prevalencias de fiebre Q en algunas de las Comunidades Autónomas 
donde la producción de ganado bovino tiene una gran relevancia nacional. Este es el caso 
de Castilla y León, Extremadura o Andalucía, posicionadas en el primer, tercer y quinto 
lugar, respectivamente, en cuanto a número de cabezas de bovino en España, con cifras 
de ~2,1, 1,9 y 1,3 millones de cabezas en el año 2016 según los datos más recientes 
disponibles publicados en las encuestas ganaderas del Ministerio de Agricultura, 
Alimentación y Medio Ambiente (MAPAMA, 2017e). 
 
En esta misma línea, también son limitados los estudios en los que se evalúan los factores 
de riesgo asociados a la detección de mayores prevalencias en España en el ganado 
bovino, habiéndose llevado a cabo estos exclusivamente en la Comunidad Autónoma del 
País Vasco con resultados en consonancia con lo descrito en otros países, como se 
desarrolla a continuación. 
 
En primer lugar, la aptitud productiva (láctea vs. cárnica) y el tipo de manejo (intensivo 
vs. extensivo), dos factores íntimamente ligados entre sí, han sido identificados en 
repetidas ocasiones como aspectos íntimamente relacionados con la prevalencia de 
fiebre Q observada en el ganado bovino, y son numerosos los estudios en los que se han 
observado niveles de seroprevalencia significativamente mayores en rebaños de aptitud 
láctea frente a los de carne (Kim et al., 2005; McCaughey et al., 2009; Paul et al., 2014; 
Ryan et al., 2010; Vangeel et al., 2012). Este hecho se asocia principalmente al manejo 
intensivo de las explotaciones de leche, que favorece la transmisión y el mantenimiento 
de la infección en el rebaño (Capuano et al., 2001). Sin embargo, en los dos estudios 
realizados en la provincia de Vizcaya sobre rebaños de leche con manejo intensivo y 
semi-intensivo y rebaños de carne de tipo extensivo, se observaron prevalencias de 
rebaño e individuales similares (Tabla 12) (Astobiza et al., 2012a; Ruiz-Fons et al., 2010), 
si bien la prevalencia intra-rebaño observada fue superior en el caso de explotaciones de 
leche respecto a las de carne (13,5% de los rebaños de leche estudiados presentaban 
una prevalencia intra-rebaño superior al 20% frente a un 7,1% en los de carne).  
 
En cuanto a la edad de los animales, otro de los factores típicamente asociados con una 
mayor prevalencia de fiebre Q (Muskens et al., 2011a; Paul et al., 2014), en los trabajos 
de Astobiza y colaboradores (Astobiza et al., 2012a) y Piñero y colaboradores (Piñero et 
al., 2014b) se observaron niveles más altos de positividad en animales de mayor edad en 
rebaños de aptitud láctea. Sin embargo, en el único trabajo en el que se ha evaluado 
hasta la fecha este aspecto en rebaños de carne en España (Ruiz-Fons et al., 2010), no 




se observó asociación entre ambas variables, como ha sido previamente descrito por 
otros autores (Ryan et al., 2011b). 
 
La presencia de pequeños rumiantes en las explotaciones de bovino también ha sido 
identificada como un factor asociado a un mayor nivel de seroprevalencia intra-rebaño en 
el único trabajo en el que se ha evaluado este aspecto en el País Vasco (Piñero et al., 
2014b). Este hallazgo coincide con lo observado previamente (Taurel et al., 2011), 
sugiriendo una vez más el papel del ganado ovino como principal reservorio y transmisor 
de C. burnetii en la citada región. 
 
El tamaño de rebaño también se ha asociado con mayores niveles de seroprevalencia 
en los rebaños de aptitud láctea de la provincia de Vizcaya (Piñero et al., 2014b), 
habiéndose observado que los rebaños positivos en tanque de leche tanto a PCR como 
a ELISA y con al menos un animal seropositivo, tenían un censo significativamente mayor 
que aquellas explotaciones negativas a las tres citadas pruebas diagnósticas o bien 
positivas en solo una o dos de ellas, en la misma línea de lo descrito en otros trabajos 
(Anastacio et al., 2016; Paul et al., 2014). Sin embargo, en un trabajo anterior (Astobiza 
et al., 2012a) en el mismo segmento poblacional (los rebaños de leche de Vizcaya) no se 
observó tal asociación.  
 
En cuanto al efecto de posibles factores geográficos y ambientales asociados a la 
detección de prevalencias de rebaño más elevadas, en España solo se ha publicado un 
estudio (Nogareda et al., 2013), analizando datos de prevalencias de anticuerpos en 
rebaños de leche en Cataluña. Dicho trabajo se basó en la aplicación de herramientas de 
modelización de nicho ecológico (ecological niche modeling) de máxima entropía para 
evaluar las variables bioclimáticas (asociadas a la pluviometría y la temperatura) 
relacionadas con la detección de rebaños positivos. El trabajo identificó el nivel de 
precipitaciones en el mes más frío del año y la elevación del terreno como principales 
variables predictoras de un mayor riesgo de detección de rebaños positivos. 
 
Finalmente, cabe destacar que la asociación entre la aparición de fallos reproductivos 
y los niveles de seroprevalencia en granja, aspecto de la enfermedad no totalmente 
esclarecido en el caso del bovino, ha sido también evaluada (Piñero et al., 2014b), no 
observándose una asociación significativa entre los niveles de seroprevalencia y la 
presencia o no de problemas reproductivos en la explotación. Esta ausencia de asociación 
ha sido observada antes en áreas de alta prevalencia (Muskens et al., 2011a), poniendo 





causar problemas reproductivos aparentes (Muskens et al., 2011b; Muskens et al., 2012). 
Por el contrario, estudios más recientes (también realizados en rebaños bovinos en 
España) han demostrado la influencia de la infección por C. burnetii en determinados 
parámetros reproductivos (García-Ispierto et al., 2010b; García-Ispierto et al., 2013).   
 
Por último, en lo que respecta a los genotipos de C. burnetii identificados en el ganado 
bovino en nuestro país, y a pesar de la escasez de trabajos al respecto, se han llegado a 
identificar 18 diferentes en aislados procedentes del País Vasco mediante la técnica 
MLVA (Astobiza et al., 2012b; Jado et al., 2012; Piñero et al., 2015), dos de ellos 
previamente descritos en otros países europeos y en Estados Unidos (Sulyok et al., 2014; 
Tilburg et al., 2012). Además, solo el 11% de dichos genotipos identificados en bovino en 
España estaban relacionados filogenéticamente de forma estrecha con genotipos 
humanos, lo que podría sugerir el limitado papel del ganado bovino en la transmisión de 
C. burnetii a humanos en dicha región (Piñero et al., 2015), como también se ha descrito 
en Estados Unidos (Kersh et al., 2016). En esta misma línea, en un estudio de 
caracterización molecular realizado en aislados de C. burnetii procedentes de muestras 
ambientales y clínicas de distintas regiones de España (basado en una PCR múltiple de 
ocho genes y una hibridación con sondas específicas), se observó que el único genotipo 
detectado en bovino no se identificó en ninguna muestra clínica humana (Jado et al., 
2012).   
Fiebre Q en ganado ovino 
En la Tabla 13 se recogen los principales trabajos sobre prevalencias de anticuerpos 
frente a fiebre Q en ganado ovino en nuestro país entre los años 1985 y 2014, que son 
en líneas generales más altos que los descritos para bovino (Tabla 12).  Los valores 
observados en distintas regiones de España en ovino están dentro del rango de 
prevalencias detectado en Europa, donde si bien en determinados países los niveles son 
bajos [2% individual y 15% en rebaño en Holanda (Van den Brom et al., 2013a), 0,7% a  
nivel individual y 8,4% a  nivel de rebaño en Irlanda (Ryan et al., 2011a)] o incluso 
inexistentes [0% en Noruega (Kampen et al., 2012)], en gran parte de los países 
evaluados las prevalencias oscilan entre un 9% y un 20% individualmente y entre un 38% 
a un 100% en rebaño. Así, cabe citar como ejemplos las prevalencias observadas en 
países como Portugal [9% individualmente, 38% en rebaño (Anastacio et al., 2013)], Italia 
[16,3% individualmente y del 38,7% en rebaño, (Rizzo et al., 2016)], Reino Unido [12% 
individualmente, 62% en rebaño (McCaughey et al., 2009)] o Grecia [(10% 
individualmente y 100% en rebaño (Pape et al., 2009)]. 




En ciertas regiones de España, como el País Vasco, el ganado ovino se ha postulado 
como la principal fuente de infección de C. burnetii para el hombre (García-Pérez et al., 
2009; Porter et al., 2011; Ruiz-Fons et al., 2010). Así, son dos los aspectos que refuerzan 
la hipótesis sobre el papel epidemiológico de las ovejas en la fiebre Q en nuestro país. 
Por un lado, está la relación directa entre una mayor tasa de casos hospitalarios humanos 
de fiebre Q y un mayor porcentaje de rebaños positivos. Así, según un estudio realizado 
en 2006 en el País Vasco se observó que Vizcaya, la provincia con mayor tasa de casos 
hospitalarios registrados en 2005 (4,2 casos por cada 100 000 habitantes, frente a 2,7 
casos en Álava y 1,8 en Guipúzcoa) era, asimismo, la provincia de esta región 
hiperendémica que presentaba el mayor porcentaje de rebaños ovinos seropositivos (un 
77%, frente a un 63% en Guipúzcoa y un 30% en Álava) (ELIKA, 2007). Por otro lado, el 
segundo factor sería la existencia de genotipos de C. burnetii compartidos entre la especie 
ovina y el hombre en aislados procedente de distintas regiones de España (Jado et al., 
2012) Sin embargo, la información disponible hasta la fecha a este respecto es limitada, 
siendo necesario la realización de más estudios que permitan determinar con mayor 
precisión la significación epidemiológica de los hallazgos obtenidos hasta la fecha.  
De forma similar a lo anteriormente descrito para el caso del ganado bovino, la mayor 
parte de los estudios de seroprevalencia en ovejas han sido llevados a cabo en el País 
Vasco que, como se ha mencionado previamente, es considerada una zona 
hiperendémica de fiebre Q a nivel mundial (Maurin y Raoult, 1999). El estudio exhaustivo 
de la distribución de la infección en esta especie animal vendría a explicarse por dos 
aspectos relacionados entre sí: (i) la relevancia de la enfermedad en humanos en dicha 
región de España, que ha fomentado la realización de estudios para identificar las 
posibles fuentes de infección para el hombre y (ii) la importancia de la producción del 
ganado ovino en el País Vasco, el rumiante doméstico con mayor censo de la región [más 
de 259 000 cabezas censadas en 2015, por encima del bovino y el caprino (MAPAMA, 
2017a). 
Las prevalencias observadas en el País Vasco mediante la detección de anticuerpos en 
muestras de suero y de tanque de leche en los últimos diez años muestran una amplia 
exposición al patógeno en el ganado ovino, además de una tendencia creciente (Tabla 
13). Así, los valores oscilan entre el 7 y el 13% individuamente y en torno al 70% en 
rebaño entre los años 2007 y 2014 (Tabla 13). En cualquier caso, estos altos niveles de 
seroprevalencia no se circunscriben solo a esta región del norte del país, ya que las 





el 30% en Gran Canaria, y se han descrito incluso en un 83% en la Comunidad de Madrid 
y en un 92% en muestras de matadero procedentes de Badajoz y Córdoba (Tabla 13). 
Por otro lado, cabe citar el hecho de que España es uno de los pocos países en los que 
se ha evaluado la presencia de C. burnetii mediante PCR a partir de muestras de tanque 
de leche en ganado ovino en un único estudio llevado a cabo en el País Vasco (García-
Pérez et al., 2009). En él se observó un 22% de rebaños positivos de un total de 154 
muestreados. Este grado de prevalencia de rebaño en ganado ovino es el más alto 
descrito hasta la fecha en Europa, en contraste con un 6,3% en rebaños de Portugal 
(Anastacio et al., 2016) y del 5,7% en Irán (Rahimi et al., 2011), y la ausencia de positivos 
en estudios realizados en Suiza (Fretz et al., 2007) y Holanda (van den Brom et al., 
2012a). No obstante, cabe citar que estas prevalencias observadas en el ganado ovino 
del País Vasco mediante esta aproximación (PCR en tanque de leche), son sensiblemente 
más bajas que las encontradas en dos estudios del mismo tipo realizados en rebaños 
bovinos en la provincia de Vizcaya, donde se observó un porcentaje de rebaños positivos 
del 42,6% (Astobiza et al., 2012a) y del 59,6% (Piñero et al., 2014b), respectivamente. 
Sin embargo, en líneas generales los niveles de seroprevalencia observados en la 
especie bovina son más altos que las detectados en el ganado ovino (Tablas 12 y 13). 
Este hallazgo podría venir determinado por los distintos patrones de excreción de C. 
burnetii dependiendo de la especie, siendo la leche una vía más importante en el caso del 
ganado bovino que en el ovino (Guatteo et al., 2012; Rodolakis, 2009). 
En cuanto a la influencia de la infección por C. burnetii en la producción ovina española, 
dicha bacteria fue identificada en dos trabajos como el segundo-tercer patógeno más 
frecuentemente asociado a abortos ovinos tras Chlamydia abortus y Salmonella enterica 
serovariedad Abortusovis (Esnal, 2010; Oporto et al., 2006), idenficándose que 135 de los 
230 de los abortos en pequeños rumiantes referidos en el trabajo de Esnal y 
colaboradores tuvieron lugar en Castilla y León. Así, en el estudio de Oporto y 
colaboradores se identificó C. burnetii en el 9% los casos mediante PCR, porcentaje 
similar al 8% observado en otro estudio basado en inmunohistoquímica (Villa, 2002). 
Estos porcentajes están en consonancia con un estudio realizado en la región de Cerdeña 
en Italia, donde se observó un 11% de abortos positivos a C. burnetii mediante PCR 
(Masala et al., 2007), pero por debajo de los señalados en un estudio reciente en Hungría, 
donde el 47,6% de las muestras de placenta procedentes de abortos ovinos eran positivas 
mediante PCR, y en el que el 14,3% de los casos estudiados se confirmó que la causa de 
los mismos fue la infección por C. burnetii (resultados positivos a PCR e 
inmunohistoquímica, así como la presencia de placentitis observada por histología) 




(Kreizinger et al., 2015). Sin embargo, en otro estudio (Fernández, 2012) se detectó la 
presencia de C. burnetii mediante inmunohistoquímica únicamente en un 2,7% del total 
de abortos ovinos en Castilla y León entre los años 2004 y 2010. Este porcentaje estaría 
en la línea de los valores observados en los escasos estudios publicados a este respecto 
en otros países, que oscilan entre el 0,1% y el 4% de abortos positivos empleando 
métodos inmunohistoquímicos o de detección por PCR (Chanton-Greutmann et al., 2002; 
Kirkbride, 1993b; Plagemann, 1989; Rahman et al., 2016; Szeredi et al., 2006; van den 
Brom et al., 2012a). 
 
Tabla 13. Resumen de los principales trabajos sobre prevalencias de anticuerpos frente a C. burnetii en 
ganado ovino en distintas regiones de España. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del 
complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. ND = no disponible. BTM: bulk tank milk. 
Región 










 (nº de rebaños 
analizados) 
País Vasco 12,7 (251) 75 (12) ELISA 2010-14 (Fernández-Aguilar et al., 2016) 
País Vasco 11,8 (1379) 74 (46) ELISA FC 2007-08 (Ruiz-Fons et al., 2010) 
País Vasco. 
Rebaños de leche 
(raza Latxa) 
8,9 (1101) 67,6 (34) ELISA 2006 (García-Pérez et al., 2009) 
País Vasco. 




en tanque de 
leche 
ELISA 2005 (Ruiz-Fons et al., 2011) 
Suero: 
 
2,8 en rebaños 
BTM negativos 
15,2 en rebaños 
BTM positivos 
débiles 
34,4 en rebaños 
BTM positivos 
País Vasco. 
Rebaños de leche 
(raza Latxa) 
6,4 (1500) 40 (50) FC 1987 
(Sáez de Ocariz, 1987 




2,4 (1273) - FC 1981-84 
(Muñiz, 1986 revisado 
por Pascual-Velasco, 
1996) 
País Vasco. Vizcaya 1,7 (3090) - FC 1985 
(Alayo Arrugaeta, 1986 
revisado por Pascual-
Velasco, 1996) 
















 (nº de rebaños 
analizados) 
Madrid No evaluable  (11) 66,6 (3) 
FC 
IFI 1989 (Téllez et al., 1989) 
Parque Natural de la 
Serranía de Cuenca 22,5 (3739) - ELISA 2003-13 (Candela et al., 2016) 
Badajoz y Córdoba 13,9 (209) 91,7 (12) ELISA 2011 (Astorga et al., 2014) 
Gran Canaria 31,7 (369) - ELISA ND (Rodríguez et al., 2010a) 
Lanzarote 8,7% - FC 1991 (Pascual-Velasco, 1994) 
Galicia 3,9 (204) 18,2 (44) ELISA 2010 (Díaz et al., 2014) 
Asturias 3,5-4,5  - ND ND (Espí, 2001 revisado por Valcárcel et al., 2011) 
Zaragoza y ribera 
del Ebro 8,4 (369) - FC 1992 (Sanz, 1994) 
Huesca 18,8 (329) - FC 1990 






17,8 (135) - IFI 1999-2001 (Villa, 2002) 
 
 
Fiebre Q en ganado caprino 
El ganado caprino es la especie de rumiante doméstico en la que hay información más 
limitada sobre fiebre Q en España. Este hecho está asociado a la menor importancia 
socioeconómica de la producción caprina, reflejada en un menor censo 
[aproximadamente tres millones de cabezas de caprino censadas 2016, frente a casi 16,8 
millones de ovino y 9,5 millones de bovino (MAPAMA, 2017e; 2017g)]. Sin embargo, 
España presenta una destacada posición como productor de ganado caprino en la Unión 
Europea, habiendo sido en 2015 como el segundo país en número de animales, por detrás 
de Grecia (MAPAMA, 2017c), y en producción de leche, por detrás de Francia (MAPAMA, 
2017f). 
En lo que se refiere a los niveles de prevalencias de anticuerpos [y al contrario de lo 
que ocurría en el caso del ganado bovino y ovino, donde gran parte de los estudios habían 
sido llevados a cabo en el País Vasco (Tablas 12 y 13)], la región más evaluada hasta la 
fecha han sido las Islas Canarias (Tabla 14), zona hiperendémica a fiebre Q en humanos, 
ya que la especie de rumiante doméstico con mayor importancia es la caprina. Las 
seroprevalencias observadas en el ganado caprino en el archipiélago canario son más 
altas que las de ovejas y vacas [un 60% de seroprevalencia individual en caprino frente a 
un 33% en ovino y un 12% en bovino (Rodríguez et al., 2010b)]. Este resultado vendría a 




sustentar la hipótesis de una mayor relevancia de esta especie en el mantenimiento de la 
enfermedad en la región.  
La seroprevalencia en otras regiones de España es menor, con excepción de un estudio 
llevado a cabo en la Comunidad de Madrid en el año 1985 donde se detectó un 76% de 
positivos individualmente (Téllez et al., 1989), si bien solo se analizaron 43 animales. Por 
el contrario, un estudio más reciente en la misma zona describió valores más reducidos 
(en torno al 28%) en una muestra de 210 animales (Valcárcel et al., 2011). En cualquier 
caso, la Comunidad de Madrid constituye también una anomalía con respecto al conjunto 
de España ya que las prevalencias individuales en caprino son mayores a las observadas 
en bovino (17,6%) (Valcárcel et al., 2011). Sin embargo, las prevalencias descritas en las 
Islas Canarias y en Madrid, entre el 16% y el 76% individual y hasta del 92% en rebaño 
en el caso de Madrid, dependiendo del estudio (Tabla 14), estarían dentro del rango de 
prevalencias observado en ciertos países como Estados Unidos [42% individual 
(McQuiston e hijos, 2002)], Irán [66% individual, 100% rebaño (Khalili y Sakhaee, 2009)], 
Chipre [48% individual (Psaroulaki et al., 2006)], Croacia [31% individual (Morovic et al., 
2009)], Holanda entre 2009 y 2010 [durante el brote descrito en humanos asociado a 
cabras (21% individual, 47% rebaño) (Schimmer et al., 2011)] o Canadá [13% individual 
(Hatchette et al., 2002)]. Los niveles de seroprevalencia más bajos observados en el País 
Vasco, de entre el 5 y el 9% individual (Tabla 14) también son comparables a los 
observados en otros países como Italia [13% individual (Masala et al., 2007)], Reino Unido 
[9% individual (McCaughey et al., 2009)] o Grecia [7% (Pape et al., 2009)]. 
En cualquier caso, y pese a la limitada información disponible respecto a las 
seroprevalencias de la enfermedad en otras regiones de España, diversos trabajos han 
documentado la presencia de abortos caprinos asociados a C. burnetii en varias 
comunidades autónomas, incluyendo Castilla y León, Castilla-La Mancha, Aragón, 
Valencia y Murcia, entre otras (Esnal, 2010; Jado et al., 2012; Villa, 2002), lo que refuerza 
la hipótesis de la circulación del patógeno en ganado caprino en nuestro país. 
Por otro lado, y en relación con el posible papel del ganado caprino en la transmisión de 
la fiebre Q al hombre, se han detectado genotipos compartidos entre aislados 
procedentes de casos clínicos humanos y abortos caprinos de distintas regiones de 
España (Jado et al., 2012), si bien la información disponible a este respecto es limitada 
para sacar conclusiones que permitan establecer una asociación directa entre los casos 





Por otra parte, en cuando a la información relativa al impacto en la producción caprina 
que la infección por este patógeno puede tener en nuestro país, esta es muy escasa. A 
este respecto, cabe citar únicamente dos estudios. En uno de ellos se detectó la presencia 
de C. burnetii mediante inmunohistoquímica en el 11% de los abortos caprinos estudiados 
(12/112) (Villa, 2002), mientras que en otro trabajo llevado a cabo en 230 brotes de 
abortos de pequeños rumiantes se identificó a C. burnetii como el segundo patógeno más 
prevalente, detectándose en un 16% de los brotes, si bien únicamente 16 de los mismos 
procedían de explotaciones de cabras (Esnal, 2010). En cualquier caso, estos porcentajes 
estarían en la línea de los resultados observados en estudios realizados en otros países, 
en los que el porcentaje de abortos asociados a este patógeno estaría en torno al 10% en 
el caso de Suiza (Chanton-Greutmann et al., 2002) y del 19% en California (Moeller, 2001) 
claramente más altos a los observados en ovino a nivel mundial, como se ha descrito en 
la anterior sección, si bien también se han descrito porcentajes más bajos, como el 3,4% 
observado recientemente en Egipto (Abdel-Moein y Hamza, 2017). 
Finalmente, en España no se ha publicado ningún estudio hasta la fecha en el que se 
evalúe la presencia de la bacteria en leche, bien sea de forma individual o en tanque. 
 
Tabla 14. Resumen de los principales trabajos sobre prevalencias de anticuerpos frente a C. burnetii en 
ganado caprino en distintas regiones de España. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del 
complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta.  
Región 






(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño 
 (nº de rebaños 
analizados) 
País Vasco 8,7 (115) 45 (11) 
ELISA 
FC 
2007-08 (Ruiz-Fons et al., 2010) 
País 
Vasco/Navarra  4,8 (1117) - FC 1981-84 (Muñiz, 1986) 
Madrid  28,6 (210) 92,9 (14) ELISA 2007-09 (Valcárcel et al., 2011) 
Madrid  76,8 (43) 100 (2) 
IFI 
FC 
1985 (Téllez et al., 1989) 





37,5 (1158) - FC 1995 (Gómez-Calcerrada, 1995)  
Lanzarote  32,7 (2285) - IFI 1991 (Pascual-Velasco, 1994) 
La Palma 21,2 (132) - IFI 1997 (Solá-Graffigna, 1997 revisado por Velasco, 2010) 
La Gomera  16 (94) - IFI 1997 (Solá-Graffigna, 1997 revisado por Velasco, 2010) 











(nº de muestras 
analizadas) 
Rebaño 







































3. ORGANIZACIÓN Y OBJETIVOS 
La fiebre Q, cuyo agente etiológico es la bacteria C. burnetii, es una zoonosis que presenta 
una amplia distribución geográfica y cuyos principales reservorios en la naturaleza son 
los rumiantes domésticos, que son también la principal fuente de infección para el hombre, 
y en los que la principal manifestación clínica es el aborto. A pesar de que la enfermedad 
se conoce desde la década de los años 30, tradicionalmente se había considerado que 
C. burnetii presentaba un impacto menor tanto en producción animal como en salud 
pública, por lo que la fiebre Q ha sido tradicionalmente una enfermedad desatendida. Sin 
embargo, la percepción sobre esta enfermedad ha cambiado en la última década, debido 
al incremento del número de casos humanos comunicados en ocasiones en forma de 
importantes brotes, normalmente asociados a rumiantes domésticos, que han llegado a 
afectar a miles de personas. Si bien la enfermedad es a menudo auto limitante, puede 
producir cuadros crónicos altamente invalidantes, así como la muerte a causa de las 
complicaciones propias de algunas de sus presentaciones clínicas más graves. Por todo 
ello, en los últimos años se ha generado un interés creciente por la enfermedad tanto por 
parte de los organismos públicos como por la comunidad científica y es actualmente una 
enfermedad de declaración obligatoria tanto en animales como en el hombre en gran 
número de países. Sin embargo, aún siguen existiendo numerosas incógnitas respecto a 
distintos aspectos de su epidemiología, así como sobre su distribución en distintas 
regiones del mundo.  
En España la enfermedad se considera endémica, existiendo regiones como el País 
Vasco y Canarias donde han tenido lugar numerosos casos y brotes humanos a lo largo 
de los años, asociados al ganado ovino y caprino, respectivamente. Sin embargo, los 
estudios sobre esta enfermedad llevados a cabo en nuestro país son escasos y en 
muchas regiones se desconoce en gran medida la situación de la fiebre Q en rumiantes 
domésticos, a pesar de que se haya descrito la presencia de la enfermedad en personas. 
Una de estas regiones es la meseta central, región de importante producción ganadera 
donde la información sobre la fiebre Q en rumiantes domésticos es muy limitada. En este 
contexto, el objetivo general de la presente memoria de tesis es determinar la situación 
epidemiológica de la fiebre Q en rumiantes domésticos en las comunidades autónomas 
de Castilla y León y Madrid, evaluando si los niveles de seroprevalencia en especies 
susceptibles de la región, así como los factores de riesgo asociados con esa prevalencia, 




son similares en las dos comunidades autónomas incluidas y a los descritos en otras 
regiones de España y el mundo. 
Para la consecución de este objetivo general se han llevado a cabo tres estudios, cada 
uno de los cuales centrado en la evaluación de distintos aspectos de la epidemiología de 
la fiebre Q en una comunidad autónoma y especie de rumiante doméstico concreta: 
Estudio 1: Determinación de los niveles de seroprevalencia, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado ovino de Castilla y León. 
Estudio 2: Determinación de los niveles de seroprevalencia, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado bovino de la Comunidad de 
Madrid. 
Estudio 3: Determinación de los niveles de seroprevalencia, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en pequeños rumiantes de la Comunidad 
de Madrid. 
Así, los subobjetivos específicos de cada uno de los estudios, comunes en los tres, pero 
aplicados en cada caso a la especie y región de estudio correspondiente, se exponen a 
continuación: 
Subobjetivo 1: Estimación de los niveles de exposición a C. burnetii en la población de 
ganado ovino de Castilla y León (estudio 1) y de ganado bovino (estudio 2), ovino y 
caprino (estudio 3) de la Comunidad de Madrid mediante la evaluación de la presencia de 
anticuerpos específicos frente a la bacteria a través el análisis de muestras de suero 
empleando un test ELISA comercial.  
Subobjetivo 2: Evaluación de la distribución espacial de la fiebre Q, así como 
determinación de patrones de agregación espacial tanto a nivel global como local en la 
población de ganado ovino de Castilla y León (estudio 1) y de ganado bovino (estudio 2), 
ovino y caprino (estudio 3) de la Comunidad de Madrid, mediante el empleo de 
herramientas de geoprocesamiento en GIS (Geographic Information System). 
Subobjetivo 3: Identificación de factores de riesgo asociados a la exposición a C. burnetii 
a nivel de municipio y de rebaño en la población de ganado ovino de Castilla y León 
(estudio 1) y a nivel de rebaño e individual en ganado bovino (estudio 2), ovino y caprino 







































































4. MATERIAL Y MÉTODOS 
4.1. POBLACIÓN EN ESTUDIO 
4.1.1. Estudio 1. Seroprevalencias, distribución y factores de riesgo 
asociados a la exposición a C. burnetii en ganado ovino de Castilla y 
León 
Este estudio se llevó a cabo en explotaciones de ganado ovino de Castilla y León entre 
los años 2009 y 2012. Esta comunidad autónoma está situada en el cuadrante 
noroccidental de la península ibérica y cuenta con un área de 94 220 km², lo que la 
convierte en la comunidad autónoma de mayor extensión de España. Su orografía está 
compuesta principalmente por una zona mesetaria (la zona norte de la meseta central, 
caracterizada por su paisaje seco y árido consecuencia de los materiales arcillosos que 
la componen y en la que se encuentran amplias áreas destinadas al pastoreo), rodeada 
por un cinturón de relieves montañosos. El clima de la región se define como clima 
mediterráneo continentalizado, con inviernos largos y fríos y veranos cortos y calurosos, 
con entre tres y cuatro meses de aridez estival característicos del clima mediterráneo. La 
pluviosidad es escasa, con una media de 450-500 litros/m2 anuales, acentuándose dicha 
escasez en las regiones más bajas de la región. 
Esta comunidad autónoma se encuentra dividida en 103 Unidades Veterinarias Locales 
(UVLs), subregiones establecidas de acuerdo a criterios administrativos, geográficos y 
veterinarios. Castilla y León es una región eminentemente ganadera en la que la 
producción de ganado ovino presenta un papel socioeconómico fundamental. Según las 
encuestas ganaderas publicadas por el Ministerio de Agricultura, Pesca, Alimentación y 
Medioambiente (MAPAMA) durante los cuatro años en los que se realizó este estudio 
(2009-2012) Castilla y León se situó entre el primer y segundo puesto (por detrás de 
Extremadura) en censo ovino, con aproximadamente el 19% del número de cabezas 
totales de España (MAPAMA, 2017e). El número total de ovinos censados de acuerdo a 
la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal de la Junta de Castilla y León 
y sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de 
cebaderos fue de 3,8 millones en 2009, pasando a 3,1 millones en 2012, como se 
representa en la Figura 2. En dicha figura se refleja el número total de pequeños rumiantes 
censados en los cuatro años de estudio, donde puede apreciarse que el censo caprino 
representa una proporción muy reducida del total. Asimismo, el número total de 
explotaciones ovinas registradas, sin incluir los cebaderos, osciló entre 11 800 en 2009 a 
10 500 en 2012. 





Figura 2. Número de pequeños rumiantes 
censados en Castilla y León entre los años 
2009 y 2012, sin incluir aquellos 
pertenecientes a explotaciones con 
clasificación zootécnica de cebaderos. 
Información facilitada por el Servicio de 
Sanidad Animal de la Junta de Castilla y León. 
 
 
El censo total de pequeños rumiantes osciló entre cero y 32 000 cabezas por municipio, 
con una media y mediana anuales de, respectivamente, 1700 y 1000 animales 
aproximadamente (Figura 3). Asimismo, la densidad total de pequeños rumiantes por 
municipio osciló entre cero y 630 cabezas/km2, con una media entre 42 y 49 
individuos/km2 y una mediana entre 24 y 31 (Figura 4).  
 
Figura 3. Distribución del censo de pequeños rumiantes por municipio en la Comunidad de Castilla y León 
entre los años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica 
de cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad 
Animal de la Junta de Castilla y León. 
Nº pequeños rumiantes/municipio 





Figura 4. Distribución de la densidad de pequeños rumiantes por municipio en la Comunidad de Castilla y 
León entre los años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación 
zootécnica de cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de 
Sanidad Animal de la Junta de Castilla y León. 
 
Figura 5. Distribución del número de explotaciones de pequeños rumiantes por municipio en la Comunidad 
de Castilla y León en los años 2009-2012, sin incluir aquellas con clasificación zootécnica de cebaderos. Este 
mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal de la Junta de 
Castilla y León. 
Nº pequeños rumiantes/km2 
Nº explotaciones/municipio 





Figura 6. Distribución del censo de ovinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los años 
2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de cebaderos. 
Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal de la 
Junta de Castilla y León. 
 
Figura 7. Distribución de la densidad de ovinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los 
años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de 
cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal 
de la Junta de Castilla y León. 
Nº ovinos/km2 
Nº ovinos/municipio 




En cuanto al número de explotaciones de pequeños rumiantes por municipio, la media fue 
de seis y la mediana de entre tres y cuatro explotaciones dependiendo del año de estudio, 
oscilando entre cero y 189 (Figura 5). 
En función de la especie de pequeño rumiante, el número de ovinos por municipio fue 
muy variable en los cuatro años de estudio, oscilando desde ningún animal a más de 30 
000, con una media anual entre de 1600 y 1800 animales y una mediana de entre 1000 y 
1100 animales (Figura 6). En cuanto a la densidad de esta especie por municipio, varió 
entre cero y 600 ovinos/km2 (Figura 7), con una media anual de entre 23 y 29 ovinos/km2 
y una mediana de entre 40 y 47 ovinos/km2. 
Asimismo, el número total de caprinos osciló entre cero y 19 800 por municipio en los 
cuatro años de estudio, con una media anual entre 160 y 200 cabezas y una mediana 
entre 24 y 36 (Figura 8). La densidad de esta especie por municipio osciló entre cero y 
190 animales/km2, con una media de aproximadamente 1,5 individuos/km2, siendo la 
mediana de cero individuos en los cuatro años de estudio (Figura 9). 
Asimismo, Castilla y León también es la comunidad autónoma con mayor producción 
nacional de carne de ovino. Entre los años de estudio 2009 y 2011 esta osciló entre 28 
000 toneladas en 2009 y cerca de 33 000 en 2011, valores similares a los últimos 
disponibles, con 29 mil toneladas producidas en 2015, que representan el 25% de la 
producción total española. Además, Castilla y León cuenta con una de las seis 
indicaciones geográficas protegidas en cuando a la producción de corderos, el Lechazo 
de Castilla y León (MAPAMA, 2017b). 
En cuanto al tipo de producción ovina en Castilla y León, en los últimos años se ha 
producido una evolución y mejora de la misma acorde con la tendencia nacional, debido 
principalmente a la sustitución a gran escala de efectivos de razas autóctonas por otras 
de razas foráneas mejoradas, como es el caso de la Assaf y la Lacaune. Este cambio ha 
modificado el perfil productivo principalmente en Castilla y León, pero también en la 
Comunidad de Madrid (región evaluada en el estudio 3 de la presente memoria de tesis) 
y en Castilla-La Mancha, con un incremento de las explotaciones intensivas en 









Figura 8. Distribución del censo de caprinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los años 
2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de cebaderos. 
Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal de la 
Junta de Castilla y León. 
 
Figura 9. Distribución de la densidad de caprinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los 
años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de 
cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal 
de la Junta de Castilla y León. 
Nº caprinos/km2 
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Para llevar a cabo el presente estudio se realizó una selección de los rebaños ovinos a 
muestrear en cada uno de los cuatro años de estudio (2009-2012). Así, se realizó el 
muestreo en dos fases, determinándose primero cada año qué UVL se incluían en el 
estudio de acuerdo a los criterios que se describen en la siguiente sección, y 
seleccionándose en segundo lugar las explotaciones a muestrear cada año dentro de 
cada UVL.   
4.1.2. Estudio 2. Seroprevalencias, distribución y factores de riesgo 
asociados a la exposición a C. burnetii en ganado bovino de la 
Comunidad de Madrid 
Este estudio se llevó a cabo en ganado bovino de la Comunidad de Madrid en 2009. Esta 
comunidad autónoma está situada en el centro de la península ibérica y presenta un área 
de 8 021 km2. En la misma existen dos tipos de relieves bien diferenciados: un área 
montañosa que coincide con la zona limítrofe de esta provincia con Castilla y León y el 
resto de la región, constituido por zonas de campiñas, páramos y vegas. En cuanto a la 
meteorología, la zona de sierra presenta un clima de montaña mientras que el resto del 
territorio se caracteriza por un clima mediterráneo continentalizado de veranos cálidos, 
con inviernos algo más suaves a los de la vecina comunidad autónoma de Castilla y León. 
Las precipitaciones, también escasas, no suelen superar los 700 litros/m2 al año, 
concentrándose en la primavera y el otoño.  
 
Figura 10. Distribución del número de explotaciones y número de cabezas de bovino por municipio en la 
Comunidad de Madrid en el año 2011. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por 









La citada comunidad autónoma contaba en noviembre de 2009 con un total de 92 552 
bovinos y 1209 explotaciones según el censo agrario publicado por el Instituto Nacional 
de Estadística (Figura 10), lo que situaba a esta comunidad autónoma en el 
decimosegundo puesto nacional tanto respecto a censo (que contaba en esas fechas con 
cerca de seis millones de animales censados) como respecto a número de explotaciones 
(con cerca de 112 000 rebaños en total censados es España) (Instituto Nacional de 
Estadística, 2011). Asimismo, cabe destacar que Madrid es una comunidad autónoma en 
la que convive la producción de bovino de carne, leche y lidia, además de ser una región 
superficie notable de áreas naturales, lo que da lugar a una variedad considerable de 
sistemas productivos y condiciones ambientales. 
Respecto a la producción de carne de bovino, en el año de estudio, 2009 se produjeron 
un total de 37 900 toneladas en peso a la canal en la Comunidad de Madrid, un 6% de la 
producción total estatal. En los últimos años se ha producido un cierto descenso de la 
producción, con un total de 28 700 toneladas en el año 2015, representando en este caso 
el 9% de la producción total en España (MAPAMA, 2017a). 
En lo que se refiere a la producción láctea, la Comunidad de Madrid produjo 55 000 litros 
en 2009 (el 0,9% del total de ese año), valores muy similares a los últimos descritos en el 
año 2015 (también con 55 000 litros, representando el 0,8% del total nacional). La raza 
frisona es la predominante dentro de la aptitud láctea, que viene representando en torno 
al 99% de las hembras de leche desde 2009 hasta la actualidad (MAPAMA, 2017a). 
La población en estudio de este trabajo fueron las explotaciones de ganado bovino de la 
Comunidad de Madrid muestreadas en el marco del Programa Nacional de Erradicación 
de Brucelosis Bovina en 2009, en el que se incluyen todos los rebaños bovinos censados 
en la región.  
4.1.3. Estudio 3. Seroprevalencias, distribución y factores de riesgo 
asociados a la exposición a C. burnetii en pequeños rumiantes de la 
Comunidad de Madrid 
Este estudio se llevó a cabo en rebaños de pequeños rumiantes de la Comunidad de 
Madrid en 2011. De acuerdo con los datos facilitados por las autoridades de Sanidad 
Animal del gobierno de la Comunidad de Madrid, en el año 2011 existían 653 
explotaciones de pequeños rumiantes [405 de ovino (62,2%), 74 de caprino (11,3%) y 173 
mixtas (26,5%)] (Figura 11).  




El número de animales censados por explotación en el año de estudio muy fue variable, 
oscilando entre 2 y 842 individuos, con una mediana de 35 animales; 19 en el caso de las 
explotaciones de caprino, 43 en las de ovino, y 24 en las mixtas.  
En lo que se refiere al censo de animales, en noviembre del año de estudio (2011), y de 
acuerdo con las citadas encuestas ganaderas, la Comunidad de Madrid ocupaba el 
puesto 14 en cuando a censo ovino en España, con un total de 101 307 cabezas (el 0,6% 
del censo total) (Figura 11), siendo el censo nacional de 17 millones de ovejas (MAPAMA, 
2017a). 
 
Figura 11. Distribución del número cabezas de pequeños rumiantes (ovino y caprino) y del número de 
explotaciones de pequeños rumiantes (ovino, caprino y mixtas) por municipio en la Comunidad de Madrid en 
el año 2011. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Área de Ganadería de la 
Comunidad de Madrid.  
Asimismo, en cuanto a la producción de carne, la Comunidad de Madrid produjo en 2011 
un total de 1739 toneladas de peso a la canal, lo que la situaba en el puesto número 12 
en España. 
Respecto a las cabras, en noviembre de 2011 la Comunidad de Madrid ocupaba la 
decimotercera posición en cuanto al censo por comunidades autónomas, con 25 307 
cabezas (0,94% del total nacional, constituido por 2 692 898 cabezas).  
Respecto a la producción de leche de cabra, en 2011 se produjeron 5,5 millones de litros, 
el 1% de la producción nacional, producción que ha aumentado según los últimos datos 
disponibles, siendo de 6,3 millones en 2015 (el 1,3% de la producción total nacional dicho 











Cabe destacar el hecho de que, en la Comunidad de Madrid, el número total de 
explotaciones de pequeños rumiantes se ha visto incrementada en los últimos años, 
siguiendo la tendencia general en España, donde se ha pasado de aproximadamente 70 
000 explotaciones y 2,9 millones de cabezas en 2006 a cerca de 79 000 explotaciones y 
3,1 millones de cabezas en 2016 (MAPAMA, 2017g). Así, esta comunidad contaba en 
2016 con un total de 955 explotaciones con animales de la especie ovina y 474 
explotaciones con caprinos. En cuanto a número de cabezas, la Comunidad de Madrid 
presentaba un censo aproximado de 100 000 ovinos y 33 000 caprinos en 2016 
(MAPAMA, 2017g; 2017f). En cuanto a la producción de bovino en la Comunidad de 
Madrid, esta contaba con más de 91 000 cabezas y 1500 explotaciones censadas en 2015 
(Consejería de Medio Ambiente, 2015).  
En este trabajo la población en estudio fueron las explotaciones de pequeños rumiantes 
(ovejas y cabras) de la Comunidad de Madrid muestreadas en el marco del Programa 
Nacional de Erradicación de Brucelosis de los pequeños rumiantes en 2011, en el que se 
incluyen todos los rebaños de estas dos especies censados en la región.  
 
4.2. DISEÑO DEL ESTUDIO 
4.2.1. Estudio 1. Seroprevalencias, distribución y factores de riesgo 
asociados a la exposición a C. burnetii en ganado ovino de Castilla y 
León 
Este estudio se llevó a cabo dentro del marco del Procedimiento integral de investigación 
epidemiológica de tularemia y otras zoonosis asociadas a roedores silvestres y 
lagomorfos de la Comunidad Autónoma de Castilla y León (2008-2012), con la Consejería 
de Agricultura y Ganadería de la Junta de Castilla y León como órgano responsable. Este 
procedimiento surgió dentro del conjunto de medidas de vigilancia y control del topillo 
campesino (Microtus arvalis) a raíz de la plaga de dicha especie de roedor en 2007 en la 
región [en la que se llegaron a alcanzar densidades de 1000 topillos por hectárea en 
determinadas zonas (Luque-Larena et al., 2015)] y por su posible papel en la transmisión 
de diferentes zoonosis, incluida la fiebre Q (Meerburg y Reusken, 2011). La enfermedad 
a la que se dirigieron los mayores esfuerzos del programa fue la tularemia, dada la 
conocida susceptibilidad del topillo campesino a la infección por Francisella tularensis y 
su papel como reservorio, amplificador y transmisor de dicha bacteria (Gyuranecz et al., 
2012b; Rossow et al., 2014). De hecho, en un estudio realizado con datos obtenidos entre 
1997 y 2014 se puso de manifiesto la asociación entre el incremento de la densidad del 




topillo y el aumento de casos humanos de tularemia en la región (Luque-Larena et al., 
2015).  
Así, para llevar a cabo este estudio en primer lugar se seleccionaron las UVL que se 
incluyeron cada uno de los cuatro años del mismo en función de dos factores: la 
descripción en las mismas de uno o más casos humanos de tularemia y/o la densidad de 
topillo campesino que presentaban. De este modo un total de 57, 63, 62 y 59 UVL de la 
zona mesetaria de Castilla y León (donde se concentra el 90% del censo ovino de la 
comunidad autónoma) fueron incluidos en el estudio en los años 2009, 2010, 2011 y 2012, 
respectivamente.  
 El número de rebaños a muestrear dentro de cada UVL se estimó considerando una 
seroprevalencia de rebaño esperada del 5%, con un nivel de confianza del 95% y un error 
admitido de ±1%. Así, el número mínimo de rebaños a muestrear anualmente fue de 1825. 
Finalmente, se incluyeron en el estudio un total de 1972, 2049, 2219 y 2039 rebaños en 
los años 2009, 2010, 2011 y 2012, respectivamente, que fueron seleccionados por 
conveniencia por los Servicios Veterinarios Oficiales de Castilla y León. 
El número mínimo de animales a muestrear por explotación se estimó de acuerdo al 
método propuesto por Cameron y Baldock (Cameron y Baldock, 1998).  
Considerándose una seroprevalencia intra-rebaño esperada del 30% (Guatteo et al., 
2010) y teniendo en cuenta una sensibilidad y especificidad diagnósticas del test ELISA 
empleado del 95 y 99% respectivamente (Kittelberger et al., 2009; Ruiz-Fons et al., 2010; 
Scolamacchia et al., 2010), de modo que se obtuviera una sensibilidad de rebaño superior 
al 80%. De este modo, se determinó que el número mínimo de animales a muestrear por 
explotación era de diez individuos, cifra que permitía garantizar una sensibilidad 
diagnóstica del muestreo a nivel rebaño del 83%. Para realizar dicha estimación se 
empleó el programa EpiTools epidemiological calculators (Cameron, 1999). El muestreo 
de los animales se llevó a cabo junto con las labores de saneamiento ganadero del 
Programa Nacional de Erradicación de la Brucelosis de los Pequeños Rumiantes. Las 
muestras de cada explotación se seleccionaron aleatoriamente del total de animales 
muestreados en el marco de dicho programa de saneamiento ganadero. 
Las muestras de sangre fueron tomadas en tubos con sistema de vacío sin anticoagulante 
mediante punción en la vena yugular. Una vez en el laboratorio, las muestras de suero se 
recogieron previa centrifugación de las mismas y se conservaron a -20ºC hasta su 
análisis. 




Por otro lado, con el fin de llevar a cabo el estudio espacial y de factores de riesgo a partir 
de los resultados serológicos obtenidos, se recogió información referente a las 
explotaciones en estudio. El acceso a dicha información fue facilitado por el Servicio de 
Sanidad Animal de la Dirección General de Producción Agropecuaria e infraestructuras 
Agrarias de la Consejería de Agricultura y Ganadería de la Junta de Castilla y León. Así, 
la información de rebaño recogida incluyó su aptitud productiva, el manejo (intensivo, 
extensivo o mixto), el censo, la fecha de muestreo, el municipio de origen y las 
coordenadas geográficas del municipio al que pertenecía cada explotación. Asimismo, 
también se recogió la información referente al número de explotaciones ovinas y caprinas 
de cada municipio de Castilla y León (sin contar los cebaderos), así como el censo total 
de cada especie por municipio para cada año de estudio. 
 
4.2.2. Estudio 2. Seroprevalencias, distribución y factores de riesgo 
asociados a la exposición a C. burnetii en ganado bovino de la 
Comunidad de Madrid 
En este estudio, el tamaño muestral se determinó con el fin de estimar la seroprevalencia 
individual de fiebre Q en el ganado bovino de la Comunidad de Madrid, para lo que se 
empleó la fórmula para estimación de prevalencias n = (Z2 x P(1 - P))/e2, asumiendo una 
seroprevalencia individual esperada del 12% (Muskens et al., 2011a) con un error 
admitido del ± 2% y un nivel de confianza del 95%. Así, se determinó que el número total 
de bovinos a muestrear era 1015, número que se incrementó hasta 1100 animales en 
previsión de posibles pérdidas durante el muestreo. Asimismo, teniendo en cuenta una 
seroprevalencia mínima de rebaño en rebaños infectados del 25% y una sensibilidad y 
especificidad diagnósticas aproximadas del test ELISA del 100%, se decidió dividir el 
número de muestras total en 10 por explotación, de modo que se alcanzara una 
sensibilidad de rebaño del 95% de acuerdo al método de Cameron y Baldock (Cameron 
y Baldock, 1998). 
Por tanto, el número total de explotaciones que se muestrearon fueron 110 (10 animales 
por granja, 1100 animales testados en total). 
Los rebaños a incluir en el estudio se seleccionaron mediante un muestreo aleatorio 
simple de entre las explotaciones muestreadas durante los meses de octubre y noviembre 
de 2009 dentro de la Campaña de erradicación de Brucelosis Bovina de dicho año. 
Asimismo, las muestras de suero de cada rebaño de cada una de las explotaciones 




incluidas en el estudio fueron aleatoriamente seleccionadas de entre los todos los sueros 
bovinos de animales de más de 12 meses de edad recogidos dentro el marco del 
Programa Nacional de Erradicación de Brucelosis Bovina en 2009. 
La toma de muestras de sangre, recogida de suero y conservación del mismo hasta su 
análisis se realizó de la misma forma descrita en el estudio 1 con la diferencia de que la 
extracción de sangre se realizó mediante punción en la vena coccígea, como es habitual 
en el bovino.  
También de forma similar a lo descrito en el estudio 1, a partir del acceso al Registro 
General de Explotaciones Ganaderas (REGA) se recogió información epidemiológica 
referente a cada uno de los rebaños incluidos en estudio con el fin de poder evaluar la 
distribución espacial de los resultados serológicos y los factores de riesgo asociados a 
estos. Así, se recogió información sobre el censo, el tipo de producción (láctea, cárnica o 
de lidia), la delegación de origen y las coordenadas geográficas de cada rebaño. También 
se recogió información referente a las características individuales de los animales 
muestreados, incluyendo la edad, el género, la raza, el origen (nacido en la explotación o 
comprado) y el número de movimientos entre granjas que había realizado en individuo 
hasta el momento de la toma de muestras.  
4.2.3. Estudio 3. Seroprevalencias, distribución y factores de riesgo 
asociados a la exposición a C. burnetii en pequeños rumiantes de la 
Comunidad de Madrid 
En este estudio realizado sobre los pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid el 
tamaño muestral se estableció con el fin de determinar la prevalencia de rebaño de fiebre 
Q mediante la misma fórmula empleada en el segundo estudio para estimación de 
prevalencia, asumiendo una prevalencia de rebaño esperada del 25%, un error admitido 
del ± 6% (Guatteo et al., 2010) y un nivel de confianza del 95%. Así, se determinó que el 
número de explotaciones necesarias eran 150, número que se aumentó hasta 152 para 
compensar posibles pérdidas durante el estudio. El muestreo se estratificó por especie 
(ovino/caprino/rebaño mixto) de manera proporcional a la distribución de especies 
presentes en la Comunidad de Madrid, por lo que se escogieron 94 rebaños de ovejas, 
18 de cabras y 40 mixtos, que se seleccionaron aleatoriamente a partir del listado total de 
explotaciones usando el generador de números aleatorios de Excel. Siete de las 
explotaciones (4,6%) tuvieron que excluirse del estudio por no poder localizarse muestras 




de las mismas, por lo que la muestra final a analizar fue de 145 rebaños (90 rebaños de 
ovejas, 16 de cabras y 39 mixtos). 
El número de animales a muestrear por explotación (n = 10) se calculó utilizando la 
aproximación descrita anteriormente (Cameron y Baldock, 1998) para garantizar una 
sensibilidad de rebaño no inferior al 75% (que llegaba al 85% en explotaciones de tamaño 
medio, 113 animales), asumiendo una sensibilidad y especificidad individual del test del 
95% y 99% respectivamente (Kittelberger et al., 2009; Ruiz-Fons et al., 2010; 
Scolamacchia et al., 2010) La estimación fue realizada utilizando la misma calculadora 
on-line citada para el estudio 1 (Cameron, 1999).  
Las muestras de suero de cada rebaño incluido en el estudio fueron aleatoriamente 
seleccionadas mediante un muestreo sistemático de entre los todos los sueros de 
pequeños rumiantes recogidos en 2011 en cada una de las explotaciones seleccionadas, 
que fueron tomados dentro el marco del Programa Nacional de Erradicación de Brucelosis 
de los Pequeños Rumiantes de ese año. 
De igual modo a lo descrito para el estudio anterior, con el fin de poder realizar 
posteriormente el análisis espacial y de factores de riesgo de los resultados serológicos 
obtenidos, se recogió información tanto de explotación [delegación de origen, 
coordenadas geográficas, tipo de explotación (carne, leche, mixta) y especies de animales 
presentes (ovejas, cabras o ambas)] como individual (raza, aptitud, y edad de los 
animales) a partir de la base de datos del REGA (Registro General de Explotaciones 
Ganaderas). 
4.3. ANÁLISIS DE LABORATORIO 
Las muestras de suero de los tres estudios se analizaron mediante el empleo del mismo 
kit comercial de ELISA, el ID Screen® Q fever Indirect Multi-species, de la casa comercial 
IDvet (Grabels, Francia), válido para el análisis de sueros bovinos, ovinos y caprinos y 
cuyos pocillos están tapizados con antígenos de fase I y II de una cepa de C. burnetii 
aislada a partir de un aborto ovino. El protocolo de trabajo empleado se llevó a cabo 
siguiendo las instrucciones del fabricante como se describe a continuación: 
Para llevar a cabo la prueba, tanto las muestras de suero como los reactivos del kit y las 
tiras con los pocillos tapizados se dejaban atemperar hasta alcanzar la temperatura 
ambiente del laboratorio y se homogeneizaban convenientemente antes de su empleo. 
Para dispensar los distintos reactivos, así como las muestras de suero se emplearon 




micropipetas que cubrieran el rango de volúmenes necesario en cada caso, así como 
puntas desechables adaptadas a estas. 
En primer lugar se dispensaban 90 microlitros del diluyente 2 del kit listo para su empleo 
en todos los pocillos a utilizar en la prueba.  
A continuación, por cada placa ELISA se añadían diez microlitros del control negativo del 
kit a los dos pocillos elegidos para tal fin, y del mismo modo, diez microlitros del control 
positivo del kit a sus dos pocillos correspondientes. En el resto de pocillos de la placa se 
dispensaban diez microlitros de cada muestra de suero problema a analizar. 
Las placas ELISA se incubaban durante 45 minutos (± cinco minutos) a la temperatura 
ambiente del laboratorio cubriendo las mismas con un papel adhesivo protector. El tiempo 
de incubación se controlaba mediante el empleo de un cronómetro. Durante esta 
incubación se produce la fijación de los anticuerpos específicos frente a C. burnetii 
presentes en la muestra problema (si esta es positiva) al antígeno que tapiza los pocillos. 
Durante el periodo de incubación se preparaba la solución de lavado necesaria para los 
siguientes pasos a su concentración de uso (1X) a partir de la solución de lavado 
concentrada (20X) que proporciona el kit, realizando la dilución correspondiente con agua 
destilada.  
Tras la incubación se vaciaba el contenido de los pocillos desechándolo enérgicamente 
en la pila y se llevaba a cabo el lavado de los mismos con 300 microlitros de solución de 
lavado con el fin de retirar la parte de muestra no fijada y los restos de diluyente. El paso 
de lavado se repetía tres veces, retirando el exceso de solución de lavado en cada paso 
invirtiendo la placa y golpeando suavemente la misma sobre papel de filtro.  
A continuación, se añadían a cada pocillo 100 microlitros de la solución de conjugado, 
reactivo que contiene anti-anticuerpos dirigidos frente a las inmunoglobulinas de 
rumiantes domésticos marcados con la enzima peroxidasa de rábano picante (HRP), que 
se unen a los anticuerpos frente a C. burnetii procedentes de la muestra de suero 
problema en caso de que estén presentes en el pocillo, formando así los complejos 
antígeno-anticuerpo-conjugado. Justo antes de su empleo, el conjugado se preparaba a 
la concentración de uso (1X) a partir del conjugado concentrado que proporciona el kit 
(10X), realizando la dilución con el diluyente 3 también incluido en el kit. Una vez añadido 
el conjugado las placas se incubaban a temperatura ambiente durante 30 minutos (± tres 
minutos). 




Tras el periodo de incubación se repetía el proceso de lavado descrito anteriormente. 
A continuación, se añadían 100 microlitros de la solución de sustrato lista para su uso 
proporcionada por el kit (preparado que contiene el sustrato de la enzima del conjugado) 
a cada pocillo y la placa se incubaba durante 15 minutos (± tres minutos). Dicha 
incubación se realizaba en completa oscuridad dada la fotosensibilidad del sustrato. En 
aquellos pocillos correspondientes con muestras de suero que presentasen anticuerpos 
frente a C. burnetii y por tanto en los que se habría formado los complejos antígeno-
anticuerpo-conjugado, el sustrato reacciona con la enzima del conjugado, lo que da lugar 
al desarrollo de una reacción colorimétrica. 
Tras los 15 minutos de incubación se añadían 100 microlitros de la solución de parada de 
la reacción enzimática proporcionada por el kit y lista para su uso (H2SO4 a una 
concentración 0,5 molar). 
Inmediatamente tras añadir la solución de parada se realizaba la lectura de las placas 
mediante el empleo de un espectrofotómetro a una longitud de onda de 450 nanómetros. 
La lectura se transfería a un ordenador en un archivo de formato Excel. 
Para determinar si el ensayo se había validado correctamente en cada placa ELISA 
analizada debían cumplirse dos condiciones: i) que la densidad óptica (DO) media de los 
dos controles positivos fuese superior a 0,350 y ii) que el cociente entre la densidad óptica 
media de los dos controles positivos y los dos controles negativos fuese mayor de tres. 
Este test ELISA expresa el resultado de cada muestra como el porcentaje del valor de 
densidad óptica obtenido en los controles positivos ajustando a las lecturas de fondo. Así, 
para interpretar los resultados obtenidos, se aplicaba la siguiente fórmula a cada muestra:  
 
                     %DO ൌ ୈ୓	ୢୣ	୪ୟ	୫୳ୣୱ୲୰ୟିୈ୓	ୢୣ୪	ୡ୭୬୲୰୭୪	୬ୣ୥ୟ୲୧୴୭ୈ୓	ୢୣ୪	ୡ୭୬୲୰୭୪	୮୭ୱ୧୲୧୴୭ି	ୈ୓	ୢୣ୪	ୡ୭୬୲୰୭୪	୬ୣ୥ୟ୲୧୴୭x100 
 La interpretación de los resultados según las instrucciones del fabricante indicaba que: 
- Las muestras con un %DO igual o inferior al 40% se consideran negativas. 
- Las muestras con %DO superior a 40% y menor o igual al 50% se consideran 
dudosas. 
- Las muestras con %DO superior a 50% y menor o igual a 80% se consideran 
positivas. 




- Las muestras con %DO superior a 80% se consideran positivas fuertes. 
En ninguno de los estudios se tuvo en cuenta la diferenciación entre resultados positivos 
y positivos fuertes, considerándose ambos tipos como resultados positivos. Con el fin de 
aplicar el criterio de interpretación más sensible posible, los animales cuyas muestras de 
suero presentaban un %DO dudoso según la interpretación del kit se consideraron como 
animales reactores en los tres estudios y el análisis de datos se realizó de acuerdo a esta 
interpretación. Además, en los estudios 2 y 3 se evaluó el impacto que podría tener el 
empleo del criterio conservador de interpretación de resultados (según el cual aquellas 
muestras dudosas de acuerdo a la interpretación del kit se considerarían negativas) en 
los resultados finales.  
4.4. ANÁLISIS DE DATOS 
4.4.1. Estimación de los niveles de seroprevalencia de fiebre Q  
4.4.1.1. Estudio 1. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado 
ovino de Castilla y León 
A partir de los resultados serológicos obtenidos en cada uno de los cuatro años de estudio 
en rebaños ovinos de Castilla y León se calcularon las seroprevalencias de fiebre Q 
individuales, de rebaño y de municipio en cada año, así como sus intervalos de confianza 
al 95% según el método de Wilson (Wilson, 1927) mediante el programa WINPEPI 
(Abramson, 2011) en su versión 11.30. Así los niveles de seroprevalencia se expresaron 
como el porcentaje de unidades epidemiológicas (animales, explotaciones o municipios, 
según el caso) positivas en test ELISA respecto al total de unidades muestreadas. Un 
rebaño se consideró positivo cuando presentaba al menos un ovino seropositivo del total 
de individuos muestreados en la explotación. Del mismo modo, un municipio se consideró 
positivo cuando presentaba al menos un rebaño positivo del total de rebaños muestreados 
en el municipio. Asimismo, las seroprevalencias de rebaño también se calcularon en 
función de las distintas variables epidemiológicas de las que se recogió información.  
4.4.1.2. Estudio 2. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado 
bovino de la Comunidad de Madrid 
En este estudio las seroprevalencias de fiebre Q en explotaciones de bovino de la 
Comunidad de Madrid se estimaron del mismo modo a lo descrito para el estudio 1, en 




este caso individual y de explotación, tanto general como en función de las distintas 
variables epidemiológicas estudiadas a ambos niveles. 
4.4.1.3. Estudio 3. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en pequeños 
rumiantes de la Comunidad de Madrid 
También en este estudio los niveles de seroprevalencia de fiebre Q en explotaciones de 
pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid se estimaron de igual modo a lo descrito 
en los dos estudios anteriores. En este caso, la seroprevalencia se determinó también 
nivel individual y de rebaño. En el caso de los resultados individuales, estos se calcularon 
tanto para ambas especies de pequeños rumiantes en conjunto como para cada especie. 
En aquellos rebaños mixtos de ovejas y cabras la prevalencia de rebaño se determinó 
teniendo en cuenta la suma total de animales seropositivos de ambas especies.  
4.4.2. Detección de agrupamientos (clusters) en el espacio   
4.4.2.1. Estudio 1. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado 
ovino de Castilla y León 
Los niveles de seroprevalencia obtenidos cada año de estudio fueron empleados para 
evaluar la posible distribución de los resultados de acuerdo a un determinado patrón 
espacial. Los análisis espaciales se realizaron a nivel de municipio, dado que éste era la 
menor unidad espacial disponible dada la imposibilidad de acceder a la localización 
individual de las explotaciones, utilizando los centroides de los mismos cuando los análisis 
precisaban coordenadas.  
En primer lugar, se evaluó la posible asociación espacial global de los datos mediante el 
test de Cuzick y Edwards (CE) (Cuzick y Edwards, 1990), empleando el programa 
ClusterSeer 2.5 (Terraseer, Ann Arbor, USA). Mediante este test, el número de pares de 
observaciones a un nivel “n” de vecindad clasificadas como casos (municipios positivos) 
fueron comparados con las esperadas mediante la generación de 999 simulaciones de 
Monte Carlo, según la hipótesis nula de que todos los casos se distribuyen aleatoriamente 
en el espacio. La posible asociación espacial fue evaluada hasta el décimo nivel de 
vecindad. 
Po otra parte, con el fin de detectar áreas de mayor riesgo de fiebre Q, se evaluó la posible 
asociación espacial local resultados. Para ello se aplicó el modelo de Bernoulli del spatial 




scan statistic (Kulldorff y Nagarwalla, 1995) mediante el empleo del programa SaTScan 
9.4.2. (Kulldorff, 2009). Mediante este modelo, el número de rebaños ovinos positivos por 
municipio (casos observados) presente en ventanas sucesivas centradas 
alternativamente en cada observación y con tamaños variables se compara con el número 
de casos esperados, según la hipótesis nula de que los casos están distribuidos 
aleatoriamente en el espacio. El tamaño máximo de las ventanas se estableció en aquel 
que contenía el 50% de la población en riesgo.  
La distribución espacial de los niveles de seroprevalencia observados, así como los 
resultados obtenidos mediante el modelo de Bernoulli fueron representados en distintos 
mapas generados mediante el programa ArcMap 10.1. 
4.4.2.2. Estudio 2. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado 
bovino de la Comunidad de Madrid 
En este estudio se evaluó la posible asociación espacial tanto global como local de los 
resultados de ganado bovino de la Comunidad de Madrid, en este caso a nivel de 
explotación, siguiendo la misma metodología descrita para el estudio 1. 
4.4.2.3. Estudio 3. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en pequeños 
rumiantes en la Comunidad de Madrid 
En este estudio también se llevó a cabo el análisis espacial a nivel de explotación de 
acuerdo a la metodología empleada en los dos estudios anteriores. En este caso, se 
emplearon diferentes aproximaciones en función de la especie. Por un lado, los análisis 
se realizaron sobre todas las explotaciones del estudio juntas, independientemente de la 
especie animal, con objeto de conocer la distribución espacial global de la enfermedad. 
Por otro lado, se llevaron a cabo los análisis utilizando únicamente las explotaciones que 
presentaban ovejas, es decir, tanto las explotaciones exclusivamente de ovino como las 
mixtas, con el fin de conocer el patrón de distribución espacial de los resultados en 
explotaciones en los que esta especie estaba presente. Este mismo enfoque no se llevó 
a cabo con las explotaciones de caprino debido al limitado número de explotaciones 
únicamente de cabras incluidas en el estudio (n = 18). 
 




4.4.3. Análisis de factores de riesgo  
4.4.3.1. Estudio 1. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado 
ovino de Castilla y León 
En primer lugar, se evaluó la posible asociación entre las características potencialmente 
relacionadas con los resultados serológicos a nivel de explotación (aptitud productiva, tipo 
de producción y momento de muestreo). Para ello se empleó el test chi-cuadrado seguido 
de un test Z de comparaciones múltiples ajustado por el método de Bonferroni en el caso 
de las variables con más de dos categorías. En el caso de la variable momento de 
muestreo, inicialmente esta se categorizó en trimestres cada año (enero - marzo, abril - 
junio, julio - septiembre y octubre - diciembre), sin embargo, dado que el número de 
muestreos en cada trimestre dentro de cada año estaba muy poco balanceado, se exploró 
la fusión de varias de estas categorías y finalmente se establecieron dos únicas 
categorías, primer y segundo trimestre del año, de acuerdo a las cuales se llevó a cabo 
el análisis de dicho factor de riesgo. 
Por otro lado, también se comparó el número de ovinos positivos en cada explotación en 
función de las citadas variables de rebaño mediante el empleo del test de Mann-Whitney 
en el caso de la aptitud productiva, tipo de producción y época de muestreo y mediante el 
test de Kruskal-Wallis realizando un ajuste post hoc mediante el método de Bonferroni.  
Además, también se evaluó la posible existencia de diferencias entre el número de 
pequeños rumiantes por municipio a lo largo de los cuatro años de estudio mediante el 
test de Friedman. 
Posteriormente, para evaluar la asociación entre las características de rebaño y la 
probabilidad de encontrar un ovino seropositivo en una determinada granja controlando 
por la posible dependencia espacial de los resultados, se diseñó un modelo mixto binomial 
Bayesiano para cada uno de los cuatro años de estudio (2009-2012). Según este modelo, 
se asumió que el número de ovinos seropositivos muestreados en una determinada 
explotación i dentro de un determinado municipio j ሺܲ݋ݏ௜,௝ሻ	se distribuía de acuerdo a una 
distribución binomial, de modo que: 
ܲ݋ݏ௜,௝~ܤ݊ሺ݌௜,௝, ௜ܰ,௝ሻ 




Donde ݌௜,௝ indica la probabilidad que los animales de una determinada granja i 
perteneciente a un municipio j tienen de ser seropositivos, y ௜ܰ,௝ indica el número de 
animales testados en dicha granja.  
La probabilidad específica de obtener resultados positivos en una determinada granja 
݌௜,௝	es una una función de k covariables a nivel de rebaño y un factor aleatorio de rebaño 
௜ܷ. El posible efecto espacial, derivado del efecto de factores de riesgo conocidos y 
desconocidos se incluyó en el modelo mediante un efecto de municipio  ௝ܵ  tal como se 
representa a continuación: 
ܮ݋݃ ቆ ݌௜,௝1 െ ݌௜,௝ቇ ൌ ߚ଴ ൅ ߚଵ ଵܺ௜௝ ൅ ⋯൅ ߚ௞ܺ௞௜௝ ൅ ௜ܷ ൅ ܵ௝ 
Donde	ߚ଴ representa la constante origen y   ߚଵ, … , ߚ௞ son los coeficientes asociados con 
las ܺ௞ variables a nivel de rebaño observadas en una granja i de un municipio j, y ௝ܵ  
representa el efecto espacial para un determinado municipio j.  
Las variables a nivel de rebaño que fueron incluyéndose alternativamente en el modelo 
fueron el censo (categorizado en cuartiles), el tipo de producción (carne vs. leche), la 
época de muestreo (no disponible para los muestreos realizados durante el año 2010) y 
el tipo de manejo (extensivo vs. intensivo/mixto). el análisis de esta última variable se llevó 
a cabo fusionando las categorías de producción intensiva y mixta para compararlas frente 
a las de producción exclusivamente de extensivo, debido a que el número de 
explotaciones de tipo intensivo era sensiblemente inferior al de las otras dos categorías 
(135, frente a una media de 700 de extensivo y 1126 de tipo mixto).  
La fuerza de la asociación entre una determinada variable ܺ௞ y el resultado del modelo 
fue estimada utilizando probabilidades Bayesianas a posteriori (PBAP) (proporción de 
simulaciones de Monte Carlo en las cuales el valor estimado para ߚ௞ fue mayor que cero) 
(Álvarez et al., 2015). 
El efecto espacial ௝ܵ recibió en un primer análisis una estructura espacial 
autocorrelacionada, de modo que se asumió que seguía una distribución normal:  
௜ܵ 	~	ܰሺ∅௜, ߬௦ሻ 




Donde ∅௜ representa una media ponderada del efecto aleatorio ଵܵ,…,௞ estimado en los k 
municipios vecinos (limítrofes) al municipio i y ߬௨ representa la precisión (inverso de la 
varianza) de la distribución de efectos ௜ܵ. No obstante, cuando solo se tuvieron en cuenta 
variables de explotación y efectos aleatorios espaciales a nivel de municipio ௜ܵ 
correlacionados siguiendo un modelo condicional autorregresivo (modelo intrínseco) 
(Besag et al., 1991), se observó un problema con las estimaciones posteriores de estos 
últimos: los valores ௜ܵ en ciertos casos se vieron muy afectadas por el número de 
municipios vecinos de un determinado municipio, por una parte, y por el número de 
explotaciones muestreadas en los mismos, por otra. Cuando el número de municipios 
vecinos y el número de explotaciones muestreada (en el municipio en cuestión y sus 
vecinos) era pequeño (n ≤ 2) las estimaciones posteriores de ௜ܵ fueron muy superiores a 
las registradas en el resto de las unidades en estudio, debido a la ausencia de información 
para una estimación más precisa de las mismas. Dado que ௜ܵ expresan un riesgo 
asociado con variables con una estructura espacial (ya que el valor en el municipio i se 
ve influido por el de todos sus vecinos) no incluidas en el modelo, para resolver este 
problema en una segunda fase se exploró la utilidad de añadir variables medidas a nivel 
de municipio potencialmente relacionadas con la distribución del patógeno tales como el 
número y densidad de pequeños rumiantes (animales y rebaños) presentes en el mismo. 
De esta forma el término ௜ܵ fue reemplazado por un efecto de municipio ߮௜௝ modelado a 
su vez según una distribución normal con media ߤ௝	y desviación estándar ߪ, siendo ߤ௝ 
una función de las variables de municipio ௝ܻ y el efecto aleatorio espacial 
autocorrelacionado ௜ܵ, tal que:  
߮௝~ܰሺߤ௝, ߬ሻ 
ߤ௝ ൌ ߙ ௝ܻ ൅ ௝ܵ 
De modo que ߙ representa el coeficiente asociado con la variable ௝ܻ. Como variables a 
nivel de municipio se exploraron alternativamente el número y la densidad de pequeños 
rumiantes y de rebaños de estos.  
Para los coeficientes ߚ଴ …ߚ௞ y ߙ se usaron distribuciones normales no informativas con 
media 0 y varianza 1000. Al efecto aleatorio a nivel de explotación ௜ܷ se le asignó una 
distribución normal con media 0 y precisión ߬௨. Los parámetros ߬௨ y ߬௦ fueron modelados 
de acuerdo a una distribución Gamma (0,01; 0,01), mientras que para la desviación 
estándar del efecto a nivel municipio ߮௝ se eligió una distribución uniforme (0; 100).  




Con objeto de acomodar la variabilidad observada en los datos, se exploró la utilización 
de distribuciones beta-binomial y binomial negativa en sustitución de la binomial.  
Los modelos fueron ajustados con WinBUGS 1.4.3 a través del paquete R2WinBUGGS 
(Sturtz et al., 2005) del programa R 3.2.0 (R development core team, 2015). Los modelos 
fueron evaluados mediante 7000 iteraciones de Monte Carlo vía tres cadenas de Markov 
con valores iniciales dispersos, muestreando una de cada diez iteraciones para eliminar 
la autocorrelación. Del total de iteraciones se descartaron las primeras 2500 (burn-in). La 
convergencia y la mezcla de las cadenas fueron evaluadas visualmente y de forma más 
formal mediante el empleo del estadístico de Gelman-Rubin ෠ܴ(Brooks y Gelman, 1998; 
Gelman y Donald, 1992). El modelo final se seleccionó en función del DIC (Deviance 
Information Criteria) (Spiegelhalter et al., 2002), y el ajuste del modelo se evaluó utilizando 
el método de comprobación predictiva (predictive checking), basado en la comparación 
de un conjunto de datos replicados generados a partir de las distribuciones posteriores de 
los coeficientes estimados en el modelo, con los datos observados siguiendo un método 
descrito previamente (GelmanyHill, 2007). En caso de valores de DIC equivalentes (< 5 
unidades de diferencia) se priorizaron aquellos modelos que incluían variables 
potencialmente asociadas con la variable respuesta (indicado por valores de PBAP > 
80%). La posible existencia de autocorrelación en la variabilidad residual de los modelos 
finales se evaluó mediante el test de Moran (Moran, 1950).  
4.4.3.2. Estudio 2. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en ganado 
bovino de la Comunidad de Madrid 
Para determinar los posibles factores de riesgo asociados a la detección de casos 
positivos a fiebre Q en el test ELISA se utilizaron modelos a nivel individual y de rebaño.  
En primer lugar, se evaluaron las posibles asociaciones entre las características de 
rebaño e individuales que podían estar potencialmente relacionadas con los resultados 
serológicos en modelos univariables. Para ello se empleó el test chi-cuadrado en el caso 
de las variables categóricas y el análisis de la varianza (ANOVA) para las variables 
continuas una vez evaluada su normalidad. El tamaño de rebaño, la edad y el número de 
movimientos fueron analizados como variables continuas, aunque el efecto de la edad 
también fue evaluado categorizando la variable en cuartiles.  Dados los resultados 
obtenidos en el análisis espacial (sección 5. 1. 2.), el estatus del rebaño más cercano 
(positivo/negativo) también fue incluido en el análisis univariable a nivel de rebaño. 




Para la identificación de factores de riesgo asociados con resultados serológicos positivos 
a nivel individual únicamente se tuvieron en cuenta los resultados de rebaños positivos (n 
= 330).  
Las variables en las cuales se detectó una posible asociación (p ⩽ 0,25) en los modelos 
univariables fueron incluidas como potenciales predictores (efectos fijos) en los 
correspondientes modelos multivariables de regresión logística a nivel individual o de 
rebaño, de la siguiente forma: 
Individual:		 log ൬ ݌1 െ ݌൰ ൌ ߚ଴ ൅ ߚଵݔଵ ൅ ⋯൅ ߚ௞ݔ௞ 
Rebaño:	 log ቆ ݌௜௝1 െ ݌௜௝ቇ ൌ ߚ଴ ൅ ߚଵݔଵ,௝ ൅ ⋯൅ ߚ௞ݔ௞,௝ ൅ ߙ௜ 
Donde ݌௜,௝ indica la probabilidad que los animales de una determinada granja i 
perteneciente a un municipio j tienen de ser seropositivos. ߚ଴ representa la constante 
origen y   ߚଵ, … , ߚ௞ son los coeficientes asociados con las ܺ௞ variables a nivel individual 
en la primera ecuación y a nivel de rebaño observadas en una granja i de un municipio j 
en la segunda.  
En el modelo a nivel de rebaño se exploró el efecto de la inclusión de la delegación como 
posible efecto aleatorio (ߙ௜ሻ, mientras que el factor aleatorio rebaño se incluyó en el 
modelo a nivel individual en todos los casos. El modelo final se construyó mediante un 
proceso de eliminación de pasos hacia atrás (backward stepwise elimination) aplicando 
un p-valor de 0,05 para la inclusión en el modelo y 0,10 para su exclusión. Debido a que 
la evaluación de un gran número de iteracciones puede dar lugar a la identificación de 
asociaciones falsas (Dohoo et al., 2003), solo se tuvieron en cuenta las iteracciones de 
segundo nivel cuya asociación con los resultados serológicos se hubiera identificado 
previamente en otros estudios o tuviera un sentido biológico, seleccionando aquellas en 
las que se identificaba un p-valor < 0,05.  
La selección entre varios posibles modelos finales anidados y no anidados se realizó 
mediante pruebas de verosimilitud (likelihood ratio test) y la comparación del criterio de 
información de Akaike (Akaike Information Criteria, AIC), respectivamente. La bondad de 
ajuste del modelo final fue evaluada mediante el test de Hosmer y Lemeshow (Hosmer y 
Lemeshow, 1989). Todos los análisis estadísticos fueron llevados a cabo mediante el 




programa R (R development core team, 2011) y la evaluación del modelo de efectos 
mixtos se realizó utilizando el paquete Ime4 en R (Bates et al., 2011). 
4.4.3.3. Estudio 3. Seroprevalencias, distribución y factores de 
riesgo asociados a la exposición a C. burnetii en pequeños 
rumiantes de la Comunidad de Madrid 
En este estudio, con el fin de identificar aquellos factores de riesgo asociados con la 
obtención de resultados positivos a fiebre Q en el test ELISA se desarrollaron modelos 
epidemiológicos a nivel individual y de rebaño siguiendo la misma metodología descrita 
para el estudio 2. 
Análisis a nivel de explotación 
En el análisis univariado a nivel de explotación, la selección de las variables aptitud 
productiva del rebaño, especie y censo, potencialmente analizadas con la respuesta 
(positividad a nivel de explotación, definida como la presencia de al menos un animal 
positivo) se realizó mediante modelos de regresión logística. Tal como se describió para 
el estudio 2, se evaluaron las posibles asociaciones entre las características e individuales 
que podían estar potencialmente relacionadas con los resultados serológicos en modelos 
univariables. Para ello se empleó el test chi-cuadradro en el caso de las variables 
categóricas y el análisis de la varianza (ANOVA) para las variables continuas una vez 
evaluada su normalidad. La variable especie se evaluó de tres formas diferentes: por un 
lado, se clasificaron las explotaciones en rebaños ovinos, caprinos o mixtos. 
Alternativamente se exploraron dos clasificaciones alternativas dicotómicas, en la que las 
explotaciones quedaban definidas como “con presencia de ovejas” (sí/no) o “con 
presencia de cabras” (sí/no) con el fin de determinar la influencia de la presencia o 
ausencia de cada una de las especies en la seropositividad a nivel de rebaño. En cuanto 
al censo, fue evaluado como variable continua, en su forma original y tras aplicar una 
transformación logarítmica y como variable categórica clasificada en cuartiles.  En dicho 
análisis univariable, las variables que mostraron un valor p < 0,25 fueron seleccionadas 
para su inclusión en el análisis multivariable tras un análisis previo para eliminar 
variables altamente correlacionadas utilizando el test de chi-cuadradro o de correlación 
de Spearman en función de su naturaleza. Para valorar un posible efecto espacial se 
evaluó también la inclusión de la delegación como efecto aleatorio.  Los intervalos de 
confianza de los coeficientes de los modelos mixtos se determinaron utilizando 10 000 
bootstraps. 




El modelo final se eligió mediante la comparación de los valores de AIC y de su poder 
predictivo, determinado utilizando una curva ROC. La bondad de ajuste del modelo se 
analizó mediante el test de Hosmer-Lemeshow.  
Análisis a nivel individual 
Este análisis se llevó a cabo del mismo modo al descrito para el análisis a nivel de 
explotación, evaluando las variables especie, aptitud productiva y edad de los animales, 
esta última tanto en su forma original y tras aplicar una transformación logarítmica y como 
variable categórica clasificada en cuartiles. Asimismo, se evaluó la inclusión del rebaño 











































5.1. ESTUDIO 1. SEROPREVALENCIAS, DISTRIBUCIÓN Y 
FACTORES DE RIESGO ASOCIADOS A LA EXPOSICIÓN A C. burnetii 
DEL GANADO OVINO DE CASTILLA Y LEÓN 
5.1.1. Análisis descriptivo 
El número total de rebaños que fueron seleccionados aleatoriamente e incluidos en el 
estudio fue de 1972 en 2009 (procedentes de 704 municipios), 2049 en 2010 (procedentes 
de 746 municipios), 2219 en 2011 (procedentes de 795 municipios) y 2039 en 2013 
(procedentes de 744 municipios) (Tabla 15). Asimismo, el número total de municipios 
diferentes analizados en el estudio fue 1163, teniendo en cuenta que hubo municipios que 
se muestrearon en más de un año (Figura 12). El número de explotaciones muestreadas 
por municipio fue muy variable, oscilando entre una y 25 explotaciones, aunque la media 
para los cuatro años de estudio fue de 2,7 explotaciones por municipio y la mediana fue 
de dos explotaciones (Figura 13).  
                   
Figura 12. Distribución de los municipios de Castilla y León incluidos en el estudio durante los cuatro años 
del mismo (2009-2012) y representación del número de años en los que cada municipio fue muestreado. 
 
El número de explotaciones de ovino censadas en los municipios muestreados osciló 
entre una y 68, con una media de 9,5 y una mediana de siete explotaciones. Respecto a 
las explotaciones de caprino, estos valores fueron claramente inferiores, con una media 
de una explotación de caprino y una mediana de cero explotaciones.  
Nº de años en los que cada municipio fue 







Figura 13. Número de rebaños ovinos muestreados por municipio de Castilla y León incluidos en el estudio 
durante los cuatro años del mismo. 
 
El número total de rebaños diferentes incluidos en algún momento durante el estudio fue 
4520, de los cuales, 2168 se muestrearon en una única ocasión, 1284 se muestrearon en 
dos años diferentes, 729 en tres años y 339 en los cuatro años del estudio.  
 
Respecto a los ovinos incluidos en el estudio, se recogieron un total de 26 387, 26 684, 
28 128 y 26 486 muestras de suero en los años 2009, 2010, 2011 y 2012, respectivamente 
(un total de 107 685 muestras analizadas en los cuatro años de estudio).  La media y 
mediana de animales muestreados por explotación fue de 13 y 14 individuos [rango 
intercuartílico (RIQ) = 13 - 14], respectivamente, si bien el número de animales 
muestreados por explotación osciló entre diez y 29 en los rebaños con un censo igual o 
superior a diez cabezas. En explotaciones con menos de diez animales, se muestreó todo 
el censo. En cuanto al número de pequeños rumiantes (ovejas y cabras) censados en los 
cuatro años de estudio por cada municipio de Castilla y León, a pesar de haber tenido 
lugar un descenso general en el número de cabezas desde 2009 hasta 2012 en la región 
(Figura 2), no se observaron diferencias estadísticamente significativas (test de Friedman, 





p > 0,05) en cuanto al número de pequeños rumiantes por municipio en los cuatro años 
de estudio.  
 
El censo de los rebaños muestreados osciló entre una y 4250 ovejas (de mediana de 256, 
RIQ = 92-460). Del total de rebaños muestreados de los que se dispuso información 
respecto a la aptitud productiva (el 99,4% del total), 2571 (57%) eran de aptitud cárnica y 
1921 de aptitud láctea (43%). En lo que respecta al tipo de manejo, del total de 4189 
rebaños en los que se dispuso de información relativa a dicho aspecto productivo (el 95% 
de los mismos), 2367 (56,5%), 1498 (35,8%) y 324 (7,7%) eran de tipo mixto, extensivo e 
intensivo, respectivamente. En cuanto a la época de muestreo y teniendo en cuenta que 
este dato no estuvo disponible para los rebaños muestreados en 2010, un total de 483 
(7,7%) explotaciones fueron muestreadas entre los meses de enero a marzo, 2252 
(35,7%) de abril a junio, 2655 (42,1%) de julio a septiembre y 914 (14,5%) de octubre a 
diciembre, respectivamente.  
 
En las Tablas 15 y 17 se resumen los resultados serológicos obtenidos en los cuatro años 
de estudio. La seroprevalencia osciló entre un 11% y un 21% individual y entre un 57% y 
un 76% en rebaño, dependiendo del año. La mediana del número de ovinos seropositivos 
por explotación fue de un individuo de 2009 a 2011 y dos en 2012 teniendo en cuenta 
todas las explotaciones muestreadas, y de dos individuos de 2009 a 2011 y tres en 2012 
contemplando únicamente los rebaños con algún ovino positivo. Por otro lado, el 
porcentaje de municipios con al menos un rebaño positivo osciló entre el 74% y el 84%, 
también dependiendo del año.  
En lo que respecta a la seroprevalencia de rebaño en función de las distintas variables de 
las que se dispuso de información (Tabla 17), el porcentaje de rebaños positivos fue 
significativamente más elevado (test de chi-cuadrado, p < 0,001) en rebaños de leche 
respecto a los de carne en los cuatro años del estudio (entre un 67% y un 84% en los 
rebaños de leche frente a 31% - 67% en los de carne, dependiendo del año). En esta 
misma línea, el número de animales reactores observados por explotación fue superior 
en el caso de los rebaños de leche respecto a los de carne en los cuatro años de estudio 
(Tabla 16), siendo estas diferencias estadísticamente significativas en los cuatro años de 
estudio (Test de Mann-Whitney, p < 0,01 en los cuatro años). 
 
Asimismo, también pudo observarse un mayor porcentaje de rebaños positivos en 
explotaciones con mayor censo: del 43% al 61% de rebaños positivos para aquellos con 
censo incluido en el primer cuartil, y del 63% al 85% en rebaños del cuarto cuartil, 





diferencia estadísticamente significativa entre el porcentaje de rebaños positivos en el 
cuartil 1 y el resto de cuartiles (test Z de comparaciones múltiples, p < 0,05), observándose 
también en el año 2012 una diferencia entre el cuartil 4 y el 2.  Asimismo, en los cuatro 
años de estudio pudo observarse también la existencia de un número significativamente 
menor (test ANOVA ajustado por el método de Bonferroni, p < 0,001) de animales 
positivos en explotaciones más pequeñas (cuartil 1) respecto a los otros tres cuartiles, así 
como una tendencia al aumento de animales positivos por explotación en los cuartiles 
superiores (Tabla 16), si bien entre estos no se observaron diferencias estadísticamente 
significativas (test ANOVA ajustado por el método de Bonferroni, p > 0,05).  
 
Respecto al sistema de explotación, la proporción de rebaños positivos entre aquellos de 
tipo intensivo/mixto fue superior a la de los rebaños de tipo extensivo en los cuatro años 
de estudio, oscilando en el primer caso entre el 60% y el 78%, y entre el 52% y el 74% en 
el segundo, dependiendo del año (Tabla 17). Sin embargo, la diferencia entre el 
porcentaje de rebaños positivos en función del sistema de explotación solo fue 
estadísticamente significativa en los años 2010 y 2011 (test de chi-cuadrado, p < 0,001). 
También en este caso el número medio de ovinos positivos por explotación fue superior 
en los rebaños de tipo intensivo/mixto respecto a los de tipo extensivo (Tabla 16). Esta 
diferencia fue estadísticamente significativa en los cuatro años de estudio (test de Mann-
Whitney, p < 0,01). 
 
La desigual distribución de los muestreos a lo largo del año tanto dentro de cada año de 
estudio como entre los distintos años dificultó el análisis de los resultados serológicos en 
función de la época de muestreo. Con el fin de facilitar el análisis, los resultados se 
clasificaron en dos grupos en función del semestre del año en el que se había realizado 
el muestreo. Las diferencias observadas en el porcentaje de rebaños positivos entre 
ambos semestres fueron estadísticamente significativas en dos de los tres años de 
estudio en los que se dispuso de información de muestreo, si bien el sentido fue diferente 
en función del año. Así, tanto en 2009 como en 2011 se observó un mayor porcentaje de 
rebaños positivos en el segundo semestre (66% y 79%, respectivamente, frente a un 62% 
y un 54%), si bien la diferencia entre el porcentaje de positivos en ambos periodos solo 
fue estadísticamente significativa en 2011 (test de chi-cuadrado, p2009 = 0,08. p2011 < 0,001) 
(Tabla 17). Por contra, en 2012 fue en el primer semestre donde se observaron mayores 
porcentajes de rebaños positivos (84% frente a 72%, test de chi-cuadrado, p = 0,01) 
(Tabla 17).  El número de animales positivos en rebaños positivos siguió la misma 
tendencia, de modo que en 2009 y en 2011 se observó un mayor número medio de ovinos 





Mann-Whitney, p < 0,05), mientras que en 2012 el número fue mayor en el primer 
semestre (test de Mann-Whitney, p = 0,005). Sin embargo, ha de tenerse en cuenta que 
el número de rebaños muestreados en el primer semestre de 2012 fue sensiblemente 
menor que en el segundo (186 vs. 1853) (Tabla 17).  
 
Tabla 15. Resultados serológicos a nivel de municipio, de rebaño e individual de los ovinos procedentes de 
explotaciones de Castilla y León muestreados durante los años 2009-2012. 95% IC: intervalo de confianza al 
95%. 
 2009 2010 2011 2012 
Municipio 
Positivos 570 556 586 627 
Muestreados 714 746 795 744 
% positivos 80% 75% 74% 84% 
95% IC 76,7-82,7 71,2-77,6 70,5-76,7 81,5-86,8 
Rebaño 
Positivos 1277  1164 1318 1555  
Muestreados 1972 2049 2219 2039 
% positivos 65% 57% 59% 76% 
95% IC 62,6-66 54,6-58,9 57,3-61,5 74,4-78,1 
Individual 
Positivos 3507 2824 3896 5574 
Muestreados 26387 26684 28128 26486 
% positivos 13% 11% 14% 21% 
95% IC 12,9-13,7 10,2-11 13,5-14,3 20,6-21,5 
 
Tabla 16. Número medio de ovinos seropositivos por explotación muestreada en función de cada una de las 
variables a nivel de rebaño disponibles en rebaños de Castilla y León muestreados entre los años 2009 y 
2012. Entre paréntesis se indica el intervalo de confianza al 95%. 
 2009 2010 2011 2012 
Aptitud 
Carne 1,42 (1,30 - 1,53) 
1,04 
(0,94 - 1,13) 
1,30 
(1,19 - 1,40) 
2,36 
(2,20 -,51) 




(2,23 - 2,6) 
3,16 
(2,99 - 3,33) 
Censo 
Cuartil 1 1,15 (1,00 - 1,30) 
0,87 
(0,75 - 0,98) 
1,18 
(1,02 - 1,35) 
1,91 
(1,71 - 2,11) 
Cuartil 2 2,01 (1,79 - 2,24) 
1,38 
(1,22 - 1,54) 
2,08 
(1,88 - 2,29) 
2,94 
(2,70 - 3,17) 
Cuartil 3 1,94 (1,76 - 2,11) 
1,66 
(1,48 - 1,83) 
1,76 
(1,57 - 1,96) 
2,88 
(2,66 - 3,09) 
Cuartil 4 2,01 (1,82 - 2,20) 
1,61 
(1,44 - 1,78) 
2 
(1,81 - 2,19) 
3,22 
(2,98 - 3,46) 
Manejo 
Extensivo 1,53 (1,39 - 1,67) 
1,16 
(1,04 - 1,28) 
1,31 
(1,18 - 1,43) 
2,54 
(2,35 - 2,73) 
Mixto/intensivo 1,90 (1,77 - 2,02) 
1,50 
(1,40 - 1,61) 
2,04 
(1,91 - 2,18) 
2,85 
(2,70 - 2,99) 
Época del 
año 
1er semestre 1,70 (1,54 - 1,88) Información 
no disponible 
1,32 
(1,23 - 1,40) 
3,28 
(2,86  3,70) 
2º semestre 1,83 (1,71 - 1,95) 
3,23 
(2,97 - 3,49) 
2,68 





5.1.2. Análisis espacial 
Los resultados del test de Cuzick y Edwards en los cuatro años de estudio pusieron de 
manifiesto la existencia de una agregación de carácter global de los municipios positivos 
(es decir, aquellos con al menos una explotación positiva). Esta asociación se observó 
hasta el cuarto nivel de vecindad en 2012, hasta el tercer nivel en 2010 y 2011 y hasta el 
segundo nivel en 2009. Asimismo, en lo que respecta a la agregación espacial de tipo 
local, el test de Bernoulli identificó un cluster estadísticamente significativo (p < 0,01) de 
alta prevalencia de fiebre Q en los cuatro años de estudio en la misma región (zona 
noroeste de la misma) (Figura 14). En estos, el ratio de municipios positivos observados 
respecto a los esperados osciló entre 1,18 y 1,21 y el radio de los mismos varió entre 75 
y 83 km, dependiendo del año.  
 
 
Figura 14. Localización y características de los clusters de alta incidencia de fiebre Q detectados en cada 
uno de los años de estudio en rebaños ovinos de Castilla y León. El centroide y la extensión de cada cluster 
está representado por el punto y el círculo rojo en cada mapa, respectivamente. 
  





5.1.3. Análisis de regresión logística a nivel de rebaño 
5.1.3.1. Análisis univariable 
Las variables incluidas en el modelo final de cada año de estudio variaron: en 2009 se 
incluyeron la aptitud productiva y el censo, en 2010, además de las dos anteriores también 
el manejo, en 2011 la aptitud productiva, el censo, la época de muestreo y el manejo y en 
2012 únicamente el censo (Tabla 17). 
Los animales pertenecientes a rebaños de aptitud láctea mostraron un mayor riesgo de 
presentar un resultado positivo en el test ELISA frente a C. burnetii en comparación con 
los de rebaños de aptitud cárnica, con valores de odds ratio que variaron entre 2,75 y 
1,29, dependiendo del año (Tabla 17).  
Del mismo modo, los ovinos procedentes de rebaños con mayor censo presentaron 
también mayor riesgo de seropositividad. Así, los animales cuya explotación de origen 
presentaba un censo incluido en el cuarto cuartil de su año presentaban un valor de odds 
ratio de entre 1,59 y 2,32 respecto a los rebaños de menor tamaño (incluidos en el cuartil 
1, categoría de referencia) dependiendo del año (Tabla 17).  
Respecto al manejo productivo, los ovinos procedentes de explotaciones con un manejo 
intensivo/mixto presentaron mayor riesgo de presentar un resultado serológico positivo 
que los procedentes de explotaciones de tipo puramente extensivo, con valores de odds 
ratio entre 1,35 y 2,49 (tabla 17). 
Finalmente, en cuanto a la época del año en la que se realizó el muestreo, en 2009 y 2011 
se observó un mayor riesgo de obtener un resultado positivo en animales muestreados 
en el segundo semestre del año (Tabla 17). En el caso de 2012 y debido a la importante 
diferencia en las proporciones de explotaciones muestreadas en uno y otro semestre, no 






Tabla 17.  Estimaciones de las distribuciones posteriores [mediana e intervalos posteriores de probabilidad 
al 95% (IPP)] de las odds ratio (OR) en al análisis univariable para los ovinos positivos al test ELISA frente a 
C. burnetii en función de las características de rebaño en explotaciones de Castilla y León en los años 2009-
2012. NA = no aplicable. 





5.1.3.2. Análisis multivariable 
En la Tabla 18 se indican aquellas variables que fueron incluidas en el modelo final para 
cada año de estudio dado que ofrecían un mejor ajuste de modelo de acuerdo al valor 
DIC y a la evidencia de asociación con el resultado serológico, determinado por los 
intervalos posteriores de probabilidad. Asimismo, en las Figuras 15.A – 16.C se 
representan gráficamente los resultados de odds ratio e intervalos de probabilidad de 
dichas variables seleccionadas en cada año de estudio. A nivel de explotación, las 
variables que se incluyeron fueron la aptitud productiva y el tamaño de rebaño en los años 
2009 a 2011, y en este último año, además, la época de muestreo y el manejo productivo. 
Esta última variable fue la única que se asoció con los resultados en el año 2012, donde 
si bien la asociación era débil, la inclusión de dicha variable mejoraba el ajuste del modelo 
en términos del valor DIC. 
Tanto en 2009 como en 2010 la variable más fuertemente asociada a los resultados 
serológicos fue la aptitud productiva, siendo mayor el riesgo de obtener un resultado 
positivo en el test ELISA frente a fiebre Q en animales de aptitud láctea frente a los de 
aptitud cárnica. Por otro lado, en cuanto al tamaño de rebaño, en ambos años se observó 
un aumento progresivo del riesgo en los cuartiles 2, 3 y 4 respecto al cuartil 1, lo que puso 
de manifiesto que el riesgo de obtener un resultado positivo en un animal fue mayor al 
aumentar el tamaño de rebaño. En el caso del año 2011, sin embargo, la variable más 
fuertemente asociada a los resultados serológicos, por encima de la aptitud productiva y 
el censo, fue la época de muestreo de los animales. Así, los individuos muestreados en 
el segundo semestre del año presentaban un mayor riesgo de resultar seropositivos en el 
test ELISA. También en 2011 fue el único año en el que modelo retuvo la variable del 
manejo productivo (puramente extensivo frente a intensivo/mixto), observándose una 
cierta asociación respecto a los resultados serológicos (IPP 95% 2,38 – 3,37) de modo 
que el riesgo se incrementaba en animales procedentes de explotaciones con cierto grado 
de intensificación en su producción.  
En cuanto a las variables a nivel de municipio, la que resultó en un mejor ajuste en los 
cuatro años de estudio fue la densidad de pequeños rumiantes (ovejas y cabras) y por 
ello fue la única retenida en el modelo final, a pesar de que la estimación posterior de la 
asociación entre los resultados serológicos y esta variable con frecuencia estaba 
alrededor del valor 0 (ausencia de asociación), particularmente en el 2010. A pesar de 
ello se incluyó en el modelo debido al DIC equivalente obtenido al excluirla, y para facilitar 
la interpretación de los resultados en comparación con otros años. En general un aumento 
de la densidad de pequeños rumiantes en el municipio resultó en un incremento en el 





Tabla 18. Estimaciones de las distribuciones posteriores [mediana e intervalos posteriores de probabilidad al 
95% (IPP)] de las odds ratio (OR) en al análisis multivariable para los ovinos positivos al test ELISA frente a C. 
burnetii en función de las características de rebaño y de municipio en explotaciones de Castilla y León en los 
años 2009-2012. NA = no aplicable. 
Variable Categoría 


















d Carne 1 1 1 NA 
Leche 1,57 (1,34 – 1,84) 
1,77 
(1,51 – 2,08) 
1,57 








s) 1 1 1 1 NA 
2 1,36 (1,12 – 1,69) 
1,27 
(1,03 – 1,57) 
1,37 
(1,11 – 1,71) NA 
3 1,41 (1,15 – 1,74) 
1,63 
(1,33 – 2,04) 
1,11 
(0,89 – 1,36) NA 
4 1,54 (1,25 – 1,91) 
1,57 
(1,26 – 1,97) 
1,26 
(0,97 – 1,60) NA 
Ma
ne
jo Extensivo NA NA 1 1 
Intensivo/ 
mixto 
NA NA 1,25 (0,99 – 1,53) 
1,03 








semestre NA NA 1 NA 
2º 
semestre NA NA 
2,84 





1 1 1 1 
0,035 
(-0,04 – 0,11) 
-0,01 
















j jjj jjj jj Figuras 15.A y 15.B. Representación gráfica de los resultados de odds ratio e intervalos posteriores de 
probabilidad asociados a la aptitud productiva [cárnica (categoría de referencia) vs. láctea] (figura 15.A) y del 
manejo [intensivo o mixto (categoría de referencia) vs. extensivo] (figura 15.B) estimados mediante un modelo 
multivariable sobre datos de ovinos de Castilla y León positivos al test ELISA frente a C. burnetii en los años 
en los que dichas variables se asociaron con la variable respuesta. La línea roja discontinua representa la 
ausencia de asociación (OR = 1). 
 
 
                                       
Figuras 16. A, 16. B y 16.C. Representación gráfica de los resultados de odds ratio e intervalos posteriores 
de probabilidad asociados al tamaño de rebaño clasificado en cuartiles en los años 2009 (figura 16.A), 2010 
(figura 16.B), y 2011 (figura 16.C) estimados mediante un modelo multivariable sobre datos de ovinos de 
15. A 15. B 
16. A 16. B 
16. C 
Cuartil 2 Cuartil 3 Cuartil 4 Cuartil 2 Cuartil 3 Cuartil 4 






Castilla y León positivos al test ELISA frente a C. burnetii. La línea roja discontinua representa la ausencia de 
asociación (OR = 1). 
 
El otro componente del efecto de municipio, el factor aleatorio con estructura espacial Si, 
contribuyó también a explicar el riesgo espacial, distribuyéndose de manera heterogénea 
en la región de estudio (Figura 17). En líneas generales los valores de Si fueron superiores 
en la mitad oeste de la región respecto a la zona este de la misma, si bien la distribución 
varió hasta cierto punto de un año a otro.  
 






Figura 17. Distribución de los valores medianos del factor aleatorio con estructura espacial Si estimado 
mediante un modelo multivariable en las regiones de estudio durante los cuatro años de estudio en rebaños 
ovinos de Castilla y León (2009-2012). 
 
La convergencia alcanzada en los modelos finales seleccionados en los cuatro años fue 
adecuada de acuerdo al número de simulaciones independientes (> 100) y el valor de ෠ܴ 
estimado para todos los parámetros (< 1,1). No obstante, se observó una tendencia a 
sobreestimar y subestimar el riesgo en aquellas explotaciones sin casos positivos y con 
números inusualmente elevados de positivos, respectivamente. A pesar de ello las 
pruebas de comparación predictiva del modelo revelaron un ajuste general adecuado del 







Finalmente, en cuanto a los valores residuales del modelo, 2009 fue el único año en el 
que se observó un patrón de autocorrelación espacial estadísticamente significativa (test 
de Moran, p < 0,05), mientras que en el resto de los años no se observó dicho patrón (p 
> 0,05). 
5.2. ESTUDIO 2. SEROPREVALENCIAS, DISTRIBUCIÓN Y 
FACTORES DE RIESGO ASOCIADOS A LA EXPOSICIÓN A C. burnetii 
EN GANADO BOVINO DE LA COMUNIDAD DE MADRID 
5.2.1. Análisis descriptivo 
De las 110 explotaciones incluidas en el estudio, 72 (65,4%), 20 (18,2%) y 18 (16,4%) 
fueron rebaños de aptitud cárnica, láctea y de lidia, respectivamente (Tabla 19). El tamaño 
de rebaño osciló entre 10 y 1219 animales, con una media de 54.  
 
A nivel individual pudo obtenerse información de 1090 animales del total de los 1100 
bovinos muestreados, de los cuales el 92% eran hembras. La mayoría de los animales 
del estudio pertenecían a razas mixtas, (n = 445), si bien otras razas presentes fueron la 
Holstein (n = 188), la raza de lidia (n = 175), la Avileña (n = 68) y la Limusin (n = 63).  
 
En cuanto a la edad, hubo seis animales por debajo de los 12 meses de edad se 
muestrearon por error, por lo que fueron excluidos del estudio. Una vez excluidos estos, 
la edad media de edad entre los animales estudiados fue de 6,4 años (con rangos de 
edades de entre 12 meses a 22 años y una mediana de 5,4 años), siendo esta 
significativamente diferente dependiendo del tipo de producción. Así, los animales de 
aptitud cárnica presentaban una media de edad superior a los de lidia y estos a los de 
aptitud láctea [4,7 años leche, 5,8 años lidia, y 7 años carne (test ANOVA, p < 0,05)]. 
Finalmente, en lo que respecta al origen de los animales, el 41% de los mismos habían 
nacido en la misma granja en la que se muestrearon.  
 
En cuanto a los resultados serológicos, un total de 58 y 16 muestras de las 1094 recogidas 
fueron clasificadas con positivas y dudosas respectivamente según la interpretación del 
fabricante. Así, considerando a los animales dudosos como reactores en el test ELISA, la 
seroprevalencia a nivel individual obtenida en el estudio fue del 7% (95% IC = 5,4 - 8,4%).  
 
En lo que respecta a los resultados a nivel de rebaño, se identificaron animales positivos 
o dudosos en 33 explotaciones, por lo que la prevalencia a nivel de rebaño observada 





interpretación conservadora en la que únicamente se consideran positivos los rebaños 
con animales con resultados serológicos positivos (no dudosos), la seroprevalencia 
disminuyó hasta el 26% (29/110, 95% IC = 18,4 - 35,3). En cualquier caso, 
independientemente de si los animales dudosos eran considerados como positivos o 
negativos, la seroprevalencia de rebaño fue significativamente mayor (test chi-cuadrado, 
p < 0,001) en rebaños de leche (75% de rebaños positivos según la interpretación severa) 
que en rebaños de carne (24% de rebaños positivos) y que en rebaños de lidia (en los 
que no se detectó ningún animal positivo) (Tabla 19, Figura 18).  
 
                           
Figura 18. Representación del número y porcentaje de rebaños bovinos de la Comunidad de Madrid 
seropositivos y seronegativos a fiebre Q en 2009, en función de la aptitud. Los rebaños de lidia (n = 18) 
mostraron todos un resultado negativo. 
 
En esta misma línea, el número de animales reactores detectados en rebaños positivos 
tendió a ser más alto en el caso de los rebaños de leche (media de tres animales utilizando 
un criterio estricto, 95% IC = 2 - 3,5) en comparación con los rebaños de carne (media 2, 
95% IC = 1,3 - 2,5), aunque la diferencia no fue estadísticamente significativa (test 
ANOVA, p = 0,086). 
5.2.2. Análisis espacial 
En la Figura 19 se representa la distribución espacial en la Comunidad de Madrid de las 
granjas de bovino seropositivas y seronegativas a C. burnetii incluidas en el estudio. 
Mediante el test de Cuzick y Edwards se detectó la existencia de agrupación espacial 
global de las explotaciones positivas en el primer nivel de vecindad (p = 0,03), mientras 
que en los siguientes niveles de vecindad no se observó esté fenómeno, detectándose 
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Figura 19. Distribución espacial de 110 explotaciones de bovino de la Comunidad de Madrid analizadas 
mediante un test ELISA para la detección de anticuerpos específicos frente a C. burnetii en octubre y 
noviembre de 2009. Los puntos negros representan explotaciones seropositivas (con al menos un animal 
positivo o dudoso en el ELISA) y los puntos blancos explotaciones seronegativas. 
 
 
Tabla 19. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza al 95% (IC) de las odds ratio (OR) para los 
rebaños positivos al test ELISA frente a C. burnetii en rebaños bovinos (n = 110) de la Comunidad de Madrid 
en 2009, empleando una interpretación sensible de los resultados serológicos.NA = no aplica. 
Variable a nivel de rebaño Categoría 
Muestras positivas/ 
total muestreadas (%) 
OR 95% IC p 
Tipo productivo 
Carne 18+/78 (25%) 1   
Leche 15+/20 (75%) 9 2,87–28,26 <0,01 
Lidia 0+/18 (0%) 0 NA 0,991 
Tamaño de rebaño continua 33+/110 (30%) 1,55 1,02–2,36 0,04 
Tamaño de rebaño 
(categorizado) 
<25 6+/23 (26,1%) 1   
26–50 6+/28 (21,4%) 0,77 0,21–2,83 0,697 
51–100 7+/25 (28%) 1,1 0,31–3,95 0,882 
>100 14+/34 (41,2%) 1,98 0,63–6,29 0,245 
Resultado del rebaño más 
cercano (n = 105) 
Negativo 15+/62 (24,2%) 1   
Positivo 17+/43 (39,5%) 2,05 0,88–4,76 0,096 
Tipo productivo del rebaño 
más cercano (n = 105) 
Carne 21+/74 (28,4%) 1   
Leche 9+/17 (52,9%) 2,84 0,97–8,35 0,058 





En cuanto a la asociación espacial de los datos a nivel local, el modelo de Bernoulli no 
detectó la presencia de ningún cluster o agrupamiento de alta o baja incidencia de fiebre 
Q en el área de estudio.  
5.2.3. Análisis de factores de riesgo a nivel de rebaño 
El tipo de producción (carne/leche/lidia) y el tamaño de rebaño se identificaron como 
variables significativamente asociadas con los resultados serológicos en el análisis 
univariable de los datos (p < 0,05) (Tabla 19). Así, el riesgo de que un rebaño fuese 
seropositivo frente a C. burnetii de acuerdo con los resultados del test ELISA fue nueve 
veces más alto (IC 95% = 3,03- 31) en rebaños de aptitud láctea respecto a rebaños de 
aptitud cárnica (como se ha citado anteriormente, todos los rebaños de lidia resultaron 
negativos). De forma similar, la probabilidad de que un rebaño fuese seropositivo se 
incrementó con el tamaño de este (p = 0,04) (Tabla 19). Estas dos variables, junto con el 
tipo productivo del rebaño más cercano (p < 0,1) fueron valoradas como posibles factores 
asociados con el resultado serológico en el análisis multivariable a nivel de rebaño (Tabla 
19). El único indicador estadísticamente significativo (p < 0,001) en el modelo multivariable 
fue el tamaño de rebaño (Tabla 21). Por otra parte, la inclusión de la variable del estatus 
respecto a fiebre Q del rebaño más cercano disminuía el valor AIC del modelo (incluyendo 
dicha variable el valor obtenido fue de 106,9 mientras que sin incluir la misma el valor fue 
de 109,5); por ello, dicha variable fue retenida en el modelo multivariable final, dado su 
sentido biológico de acuerdo con los resultados obtenidos en el test de Cuzick y Edwards. 
El modelo se ajustó tanto aplicando la interpretación sensible como conservadora de los 
datos serológicos, si bien no se obtuvieron resultados distintos dependiendo de la misma. 
El modelo final, que incluyó el tipo de producción y el resultado del rebaño más cercano, 
presentó un ajuste de los datos adecuado (test de Hosmer y Lemeshow, p > 0,05) y un 
valor de AUC (Area Under the Curve) = 0,78 (Figura 20). 
5.2.1. Análisis de factores de riesgo a nivel individual 
Para el estudio de los factores de riesgo a nivel individual se llevaron a cabo modelos 
separados para rebaños de aptitud láctea y cárnica, dada la asociación significativa en 
cuanto al tipo de producción que se había observado mediante el modelo a nivel de 
rebaño.  
En el caso de los rebaños de aptitud cárnica, la edad, el origen de los animales 
(comprados o nacidos en la explotación) y el número de movimientos (en el caso de 





bivariable (Tabla 20). Sin embargo, el modelo multivariable de regresión logística retuvo 
únicamente la edad (en su forma cuantitativa continua) en el modelo final (Tabla 21) 
cuando se empleó el criterio sensible para la interpretación de los datos. La inclusión de 
un factor aleatorio a nivel de rebaño no mejoró el ajuste del modelo (varianza de los 
efectos aleatorios a nivel de rebaño = 0,0257). Por ello y con objeto de seleccionar el 
modelo más parsimonioso, el factor aleatorio no fue retenido en el modelo final.  El valor 
de AUC para el modelo de animales de leche fue de 0,67 y para el modelo de animales 
de carne 0,61 (Figura 20). 
 
 
Figura 20. Curvas ROC de los modelos de 
regresión logística a nivel de rebaño, 
individual para los animales de aptitud 
láctea e individual para los animales de 
aptitud cárnica en bovinos de la 
Comunidad de Madrid en 2009.  
 
 
Tabla 20. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza (IC) al 95% de las odds ratio (OR) de los 
resultados positivos al ELISA para C. burnetii en bovinos de rebaños (n = 328) de Madrid en 2009, empleando 
una interpretación sensible de los resultados serológicos. Q = cuartil. 
 Variable a nivel 
individual 
Categoría N Muestras 
positivas 
(%) 
OR 95% IC p 
Bovinos 
de carne 
( = 179) 
Edad (n = 179) Continua 179 33 (18,3%) 1,09 0,99–1,19 0,061 
Edad 
(categórica) 
(n = 179) 
1Q (<4,9) 45 4 (8,9%) 1   
2Q (4,9–8,8) 44 10 (20,4%) 2,64 0,75–9,3 0,132 
3Q (8,8–11,7) 45 10 (22,2%) 2,93 0,84–10,16 0,09 
4Q (>11,7) 45 10 (22,2%) 2,93 0,84–10,16 0,09 
Raza (n = 179) Conjunto 
mestizo 





Otras razas 53 9 (17%) 0,87 0,37–2,02 0,745 
Origen (n = 178) Nacidos en la explotación 93 20 (21,3%) 1   
Comprados 85 12 (14,1%) 0,6 0,27–1,32 0,197 
Número de 
movimientos 
(n = 85) 
1 15 1 (6,7%) 1   
2 50 6 (12%) 1,91 0,21–17,24 0,565 




(n = 149) 
Edad (n = 149) Continua 149 39 (26,2%) 1,32 1,1–1,58 0,003 
Edad 
(categórica) 
(n = 149) 
1Q (<3) 37 5 (31,5%) 1   
2Q (3–4,4) 37 8 (21,6%) 1,77 0,52–6,01 0,363 
3Q (4,4–6,1) 37 10 (27%) 2,37 0,72–7,79 0,155 
4Q (>6,1) 38 16 (42,1%) 4,65 1,49–14,58 0,008 
Origen (n = 146) Nacidos en la explotación 67 15 (22,4%) 1   
Comprados 79 23 (29,1%) 1,42 0,67–3,02 0,357 
Número de 
movimientos 
(n = 79) 
1 52 17 (34%) 1   
2 22 5 (22,7%) 0,61 0,19–1,92 0,94 
3 5 1 (20%) 0,51 0,05–4,97 0,566 
 
Tabla 21. Estimaciones puntuales y errores estándar (ES) de los coeficientes de regresión (β), estimaciones 
puntuales e intervalos de confianza (IC) al 95% de las odds ratio ajustadas (OR) y valor p de la asociación 
entre los resultados positivos en el ELISA frente a C. burnetii y los factores epidemiológicos a nivel individual 
y de rebaño, estimados usando un modelo multivariable de regresión logística con datos procedentes de 
bovino de la Comunidad de Madrid en 2009, empleando una interpretación sensible de los resultados 
serológicos. 
Modelo Variable β ES β OR 95% IC p 
Rebaño 
Constante (intercept) −1,39 0,37    
Rebaños de leche 2,23 0,59 9,33 2,93–29,76 <0,001 
Rebaños de lidia −17,3 1674,42 0 0–∞ 0,992 
Resultado del rebaño más 




Constante (intercept) −2,25 0,478    




Constante (intercept) −2,43 0,519    






En lo que respecta al modelo para los animales de aptitud láctea y también de acuerdo a 
la interpretación sensible de los datos, la edad fue la única variable asociada con el 
resultado serológico (Tablas 20 y 21), y por tanto el modelo final solo incluyó la edad como 
efecto principal. En este caso, la inclusión de un efecto aleatorio a nivel de rebaño 
tampoco mejoró el ajuste del modelo (varianza estimada de los efectos aleatorios a nivel 
de rebaño = 1,7 x 10-13). Por tanto, la edad fue la única variable retenida en el modelo final 
a nivel individual tanto para el caso de animales procedentes de rebaños de leche como 
de carne, aunque el efecto de la edad fue diferente según el caso (Figura 21), más 
acusado en los rebaños de leche (OR de 1,33 frente a 1,09 en los de carne). Ambos 
modelos a nivel individual (para animales de explotaciones de leche y para animales de 
explotaciones de carne) mostraron un buen ajuste de los datos (test de Hosmer y 
Lemeshow, p > 0,05).  
Ambos modelos finales a nivel individual se evaluaron también empleando la 
interpretación conservadora de los resultados serológicos. En el caso del modelo para 
animales de aptitud cárnica se observó que sí existía una influencia del tipo de 
interpretación aplicada en los resultados serológicos, ya que empleando la interpretación 
conservadora de los datos la variable edad no mostró asociación estadísticamente 
significativa con los resultados serológicos (p = 0,28). En el caso del modelo para 
animales de aptitud láctea, sin embargo, el empleo de una u otra interpretación de los 
resultados serológicos no afectó al resultado final, de modo que la edad se mantuvo como 
una variable significativamente asociada al estatus individual de fiebre Q empleando la 
interpretación conservadora (p = 0,002). 
 
Figura 21. Probabilidad esperada de 
obtener un resultado positivo en el test 
ELISA para C. burnetii en función de la 
edad en bovinos de aptitud láctea y 
cárnica en la Comunidad de Madrid. Las 
líneas de puntos horizontales indican el 
25% y el 50% de la probabilidad esperada 
de encontrar un resultado positivo.  
 





5.3. ESTUDIO 3. DETERMINACIÓN DE LOS NIVELES DE 
SEROPREVALENCIA, DISTRIBUCIÓN Y FACTORES DE RIESGO 
ASOCIADOS A LA EXPOSICIÓN A C. burnetii EN PEQUEÑOS 
RUMIANTES DE LA COMUNIDAD DE MADRID 
5.3.1. Análisis descriptivo 
A nivel de rebaño, de las 144 explotaciones incluidas en el estudio de las que se dispuso 
información (de un total de 145 muestreadas) 93 (64,6%) eran de aptitud cárnica, 45 
(31,3%) de aptitud láctea y 6 de aptitud mixta (4,1%) (Tabla 22). En los rebaños de ganado 
ovino exclusivamente predominó la aptitud productiva de tipo cárnico (76,7%, 69/90), 
mientras que en las explotaciones exclusivamente de caprino la aptitud más frecuente fue 
la producción láctea (62,5%, 10/16), siendo esta diferencia de proporciones 
estadísticamente significativa (p = 0,001). En los rebaños constituidos por ambas 
especies de rumiantes domésticos se observó un número de explotaciones de ambas 
aptitudes productivas equivalente (19 y 18 rebaños, respectivamente) (Tabla 22).  
 
Tabla 22. Número de rebaños de pequeños rumiantes incluidos en el estudio clasificados en función de la 
aptitud productiva y la especie animal presente en los mismos. 
Especie 
Aptitud Ovino Caprino Ovino+caprino Total 
Cárnica 69 5 19 93 
Láctea 17 10 18 45 
Mixta 4 1 1 6 
Dato no disponible 0 0 1 1 
Total 90 16 39 145 
 
El tamaño de rebaño osciló entre dos y 842 animales, con una media de 113 y una 
mediana de 35. En función del tipo de especie doméstica presente en la explotación, el 
censo medio en rebaños de cabras fue de 87 animales (mediana 19), de 116 en rebaños 
de ovejas (mediana 43) y de 117 en rebaños mixtos (mediana 24), sin que se detectaran 
diferencias significativas entre ellos (test ANOVA, p = 0,8). En relación a la aptitud 
productiva, los censos de los rebaños de aptitud cárnica y láctea fueron muy similares, 
con un censo medio en rebaños de carne de 106 animales (mediana 34) y de 111 en 
rebaños de aptitud láctea (mediana 26). En el caso de los rebaños de aptitud mixta el 
censo medio fue superior (216 animales, mediana 99), si bien en esta categoría 
únicamente estaban incluidas seis explotaciones. Tampoco se observaron diferencias 






En la Tabla 23 se resumen las características a nivel individual de los animales incluidos 
en el estudio de los que se dispuso información respecto al total de 1340 individuos 
muestreados. En total, la información sobre la aptitud productiva estuvo disponible en 
1331 animales, sobre la edad en 1298 y sobre la raza en 1326. 
 
Tabla 23. Características a nivel individual de los animales incluidos en el estudio (n = 1340) de los que se 
dispuso información. 
  
Total animales (%) 
Número de ovejas 
(% del total) 
Número de cabras 
(% del total) 
 1320 (100%) 1035 (78%) 285 (22%) 
Aptitud 
Productiva 
(n = 1331) 
Carne 868 (65%) 760 (74%) 97 (34%) 
Leche 409 (31%) 242 (23%) 167 (59%) 
Mixta 54 (4%) 33 (3%) 21 (7%) 
Edad (años) 








(n = 1326) 
 
Cruzada carne 666 (64,3%) 
Cruzada leche 131 (12,7%) 
Colmenareña 48 (4,6%) 
Merina 44 (4,3%) 
Manchega 30 (2,9%) 
Assaf 79 (7,6%) 
Cruzada mixta 10 (1%) 
Churra x Rubia del Molar 10 
(1%) 
Awassi 9 (0,9%) 
Rubia del Molar 6 (0,6%) 
Guadarrama leche: 106 (37%) 
Cruce carne: 72 (25%) 
Murciano granadina 41 (14,4%) 
Cruzada leche: 27 (9,5%) 
Cruzada mixta: 20 (7%) 
Guadarrama carne: 12 (4,2%) 
Malagueña 4 (1,4%) 
 
 
En cuanto a la aptitud productiva, y al igual que lo observado a nivel de rebaño, la aptitud 
cárnica fue significativamente más frecuente en el ganado ovino (un 74% de los 
individuos), mientras que en el ganado caprino lo fue la aptitud láctea (un 59% de los 
individuos) (test Z de comparaciones múltiples ajustado por el método de Bonferroni, p < 
0,05). En ambas especies la aptitud mixta de doble propósito carne/leche fue claramente 
minoritaria, con un 7% en el ganado ovino y un 3% en el caprino. 
 
El rango de edades de los animales fue muy variable, desde uno hasta 12 años, siendo 






En cuanto a las razas de los animales, en el estudio se incluyeron animales de total de 
diez razas de ovino y siete de caprino (Tabla 23). En el caso del ganado ovino, los 
individuos más frecuentes fueron los de raza cruzada de aptitud cárnica (que representó 
el 64% del total de ovinos), seguida de la raza cruzada de leche (un total del 13% del 
total). En el caso del ganado caprino, la raza más frecuente fue la de Guadarrama de 
leche (un 37%), seguida de los animales cruzados de aptitud cárnica (un 25% del total).  
5.3.1.1. Resultados serológicos 
En la Tabla 24 se resumen los principales resultados serológicos individuales y de rebaño 
del presente estudio. Un total de 181 y 29 muestras del total de 1340 analizadas fueron 
clasificadas como positivas y dudosas respectivamente en el test ELISA según la 
interpretación del fabricante. Así, considerando los animales dudosos como reactores 
(interpretación sensible), la seroprevalencia aparente a nivel individual fue del 16% (95% 
IC = 13,8% - 17,7%). Dicha sensibilidad individual bajó al 13,5% (95% IC = 11,7% - 15,5%) 
empleando la interpretación conservadora, es decir, considerando como animales 
reactores únicamente aquellos con resultado positivo en el test ELISA. 
 
A nivel de rebaño, el número total de explotaciones positivas (con al menos un animal 
seropositivo de entre el total de muestreados) fue de 68, lo que supuso una prevalencia 
aparente de rebaño del 47% (95% IC = 38,6% - 55,4%). También se identificaron siete 
explotaciones dudosas (cuatro de ovino y tres mixtas, cada una de ellas con un único 
animal con un resultado serológico dudoso), de modo que al aplicar una interpretación 
sensible de los resultados la prevalencia a nivel de rebaño aumentaría hasta el 52% (95% 
IC = 43,3% - 60,1%) (75 rebaños con animales reactores/145 rebaños muestreados) 
(Tabla 24, Figura 26).  
 
En función de la especie (Tabla 24), en el caso de explotaciones únicamente de caprino 
se identificó un total de 12 explotaciones positivas de 16 muestreadas (75%, 95% IC = 
47,6% - 92,7%). En las explotaciones únicamente de ovino se identificaron un total de 38 
explotaciones positivas y cuatro dudosas del total de 90 muestreadas, lo que supuso un 
47% (95% IC = 36,1% - 57,5%) de positividad a nivel de rebaño empleando la 
interpretación sensible de los datos y un 42% (95% IC = 31,8% - 53,1%) empleando la 
interpretación conservadora. Finalmente, en cuanto a las explotaciones mixtas de ovejas 
y cabras, (n = 39) el número de explotaciones positivas y dudosas identificado fue de 18 





interpretación sensible fue del 54% (95% IC = 37,2% - 69,9%) y del 46% con una 
interpretación conservadora (95% IC = 30,1% - 62,8%) (Figura 22). 
 
                         
Figura 22. Representación del número y porcentaje de rebaños de pequeños rumiantes de la Comunidad de 
Madrid seropositivos y seronegativos a fiebre Q en 2011, en función de las especies presentes en los mismos. 
 
No se observaron diferencias estadísticamente significativas entre la proporción de 
rebaños positivos en explotaciones de ovejas, de cabras y de tipo mixto al aplicar la 
interpretación sensible (test Z de comparaciones múltiples ajustado por el método de 
Bonferroni, p > 0,05). Sin embargo, al aplicar la interpretación conservadora de los datos, 
la diferencia entre la proporción de positivos en rebaños de cabras frente a los de ovejas 
sí fue estadísticamente significativa (test Z de comparaciones múltiples ajustado por el 
método de Bonferroni, p < 0,05).  
 
Por otro lado, respecto al número de reactores (positivos y dudosos) por explotación, la 
mediana en las explotaciones únicamente de cabras fue de tres individuos (RIQ =0,3 – 
5,5) mientras que en las explotaciones únicamente de ovejas y en las mixtas la mediana 
fue de cero (RIQ = 0 – 1,3) y un individuo (RIQ = 0 – 2). Esta diferencia fue 
estadísticamente significativa entre los rebaños de cabras y los rebaños de ovejas (test 
Kruskall Wallis corregido por el método de Bonferroni, p = 0,006). 
 
La proporción de rebaños positivos en rebaños de aptitud láctea fue superior a los de 
aptitud cárnica, siendo las diferencias estadísticamente significativas independientemente 
de la interpretación aplicada [66,7 vs. 43% y 62,2 vs. 37,6% con interpretación sensible y 
conservadora respectivamente (test chi-cuadrado, p < 0,01)]. De las seis explotaciones 
de tipo mixto, cinco de ellas fueron positivas con ambas interpretaciones.  El número 






















5), significativamente mayor al de los rebaños de carne (media de 0,86, mediana 0, RIQ 
= 0 - 1) (test de Mann-Whitney, p < 0,001) (Figura 23). 
 
                             
Figura 23. Representación del número y porcentaje de rebaños de pequeños rumiantes de la Comunidad de 
Madrid seropositivos y seronegativos a fiebre Q en 2011, en función de la aptitud productiva de los mismos. 
 
El porcentaje de rebaños positivos fue similar en cada uno de los cuartiles de censo del 
rebaño, oscilando entre 45 y 60% sin que se observaran diferencias estadísticamente 
significativas entre los grupos (Test Z de comparaciones múltiples ajustado por el método 
de Bonferroni, p > 0,05). 
 
En cuanto a los resultados a nivel individual, en función de la especie (Tabla 24), en el 
caso del caprino se observó un total de 53 muestras de suero positivas y 11 dudosas del 
total de 285 animales muestreados, lo que supuso un nivel de seroprevalencia frente a C. 
burnetii a nivel individual del 22% (95% IC = 17,7% - 27,6%), si se consideraban como 
reactores los caprinos dudosos [y de un 19% (95% IC = 14,3% - 23,6%) mediante la 
interpretación conservadora]. En cuando al ganado ovino la prevalencia individual fue 
inferior respecto al caprino, con un total de 128 animales con resultado positivo en el 
ELISA y 18 con resultado dudoso del total de 1035 ovejas muestreadas, lo que supuso 
una seroprevalencia del 14% (95% IC = 12,0% -16,4%), aplicando una interpretación 
sensible de los resultados [y de un 12% (95% IC = 10,4% 14,5%) en el caso de emplear 
la interpretación conservadora] (Figura 24). Así, las diferencias en los niveles de 
seroprevalencia en ambas especies fueron estadísticamente significativas aplicando tanto 
























                             
Figura 24. Representación del número y porcentaje de ovejas y cabras de la Comunidad de Madrid 
seropositivas y seronegativas a fiebre Q en 2011, en función de la especie. 
 
Tabla 24. Resultados serológicos a nivel individual y de rebaño de los pequeños rumiantes procedentes de 
explotaciones de la Comunidad de Madrid muestreados durante en el año 2011 empleando la interpretación 
sensible del test ELISA. 95% IC: intervalo de confianza al 95%. NA = no aplicable. 
  Total Ovino Caprino Mixto 
Individual 
Positivos 210 146 64 
NA Muestreados 1340 1035 285 % positivos 16 14 22 
95% IC 13,8 - 17,7 12,0 -16,4 17,7 - 27,6 
Rebaño 
Positivos 75 42 12 21 
Muestreados 145 90 16 39 
% positivos 52 47 75 54 
95% IC 43,3 - 60,1 36,1 - 57,5 47,6 - 92,7 37,2 - 69,9 
 
 
Se observó una tendencia ascendente (linear by linear association, p < 0,001) en la 
proporción de positivos al incrementarse la edad de los animales (Tabla 25, Figura 25), 
observándose diferencias estadísticamente significativas entre grupos de edad (test 
ANOVA, p = 0,001). Así, al clasificar la edad de los animales dos categorías, igual o 
inferior a un año y superior a un año, se observó que la proporción de animales positivos 
entre aquellos mayores de un año era estadísticamente superior (17% de animales 
seropositivos, 203+/1198) que aquellos animales con una edad comprendida dentro del 
primer año de vida (5% de animales positivos, 7+/143) (test ANOVA ajustado por el 
método de Bonferroni, p < 0,05).  
 
En cuanto a la aptitud productiva, los porcentajes de animales positivos fueron similares 
en el caso de la aptitud cárnica (15,3%, 134 positivos/868 muestreados, IC 95% = 13,1 – 





los de aptitud mixta (22,3%, 11 positivos/54 muestreados, IC 95% = 10,6 – 33,5), si bien 
no se observaron diferencias estadísticamente significativas entre grupos (test chi-
cuadrado, p = 0,3). 
 
Tabla 25. Evolución de la proporción de pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid seropositivos en el 
test ELISA frente a C. burnetii en función de la edad de los mismos en la totalidad de individuos incluidos en 
el estudio (ovejas y cabras), empleando la interpretación sensible de los datos (en la que los animales dudosos 
en el test ELISA fueron considerados como reactores). 
Edad en años Animales positivos/total muestreados  % animales positivos (95% IC) 
≤1 7+/143  4,9% (95% IC = 1,99% – 9,83%) 
2 27+/196  13,8% (95% IC = 9,28% - 19,41%) 
3 28+/232  12,1% (95% IC = 8,17% - 16,97%) 
4 41+/191  21,5% (95% IC = 15,87% - 27,97%) 
5 24+/154  15,6% (95% IC = 10,25% - 22,30%) 
6 31+/159  19,5% (95% IC = 13,65% - 26,52%) 
≥7 52+/223  23,3% (95% IC = 17,53% - 28,95%) 
 
 
                          
                                                      Edad (en años) 
Figura 25. Representación de la tendencia ascendente en el número de animales positivos respecto al total 
de muestreados en el test ELISA en pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid en 2011 de acuerdo al 
incremento de la edad de los mismos. Resultados transformados logarítmicamente.  
  
En lo que se refiere a la raza y debido a la distribución irregular observada (Tabla 23), se 
decidió agrupar aquellas razas minoritarias en un solo grupo y compararlas con las 
mayoritarias, observándose porcentajes similares en todos los casos.  
Así, en el caso de las cabras la raza de Guadarrama de aptitud láctea presentó una 
seroprevalencia del 10,4% (11 positivos/106 muestreados), los animales cruzados de 
aptitud cárnica un 11,1% (8 positivos/72 muestreados) y el resto de razas agrupadas 
conjuntamente un 7,7% (8 positivos/104 muestreados). 
En el caso de las ovejas los animales cruzados de aptitud cárnica presentaron una 











láctea un 19,8% (26 positivos/131 muestreados), y el resto de razas agrupadas 
conjuntamente un 16,5% (39 positivos/236 muestreados).  
5.3.2. Análisis espacial 
En la Figura 26 se representa la distribución espacial en la Comunidad de Madrid de las 
granjas de pequeños rumiantes seropositivas y seronegativas a C. burnetii incluidas en el 
estudio de las que se dispuso de información geográfica (136 explotaciones del total de 
145 muestreadas).  
 
La posible existencia de agrupación espacial global de las explotaciones positivas se 
evaluó de manera conjunta con todas las explotaciones de las que se disponía la 
información geográfica y separadamente en función de la especie. En ninguno de los 
casos se observó una asociación espacial global estadísticamente significativa (p > 0,05) 
en los diez primeros niveles de vecindad mediante el test de Cuzick y Edwards, 





Figura 26. Distribución espacial de las 
136 explotaciones de pequeños 
rumiantes de la Comunidad de Madrid 
de las que se dispuso de información 
sobre la localización geográfica (total 
rebaños = 145). analizadas mediante un 
test ELISA frente a la presencia de 
anticuerpos específicos frente a C. 
burnetii a lo largo de 2011. Los círculos 
representan explotaciones de caprino, 
los triángulos las explotaciones de 
ovino y los cuadrados las explotaciones 
mixtas de ovino y caprino. El color rojo 
representa las explotaciones 
seropositivas (con al menos un animal 
positivo o dudoso en el ELISA) y el color 
azul las seronegativas. El círculo 
morado indica un cluster de alta 
incidencia de explotaciones de ovino 
estadísticamente significativo detectado 
mediante el programa scan statistic 
(ratio casos observados/esperados = 
1,65) identificado en las explotaciones 






Tampoco se detectó la presencia de ningún cluster de alta incidencia de fiebre Q 
estadísticamente significativo (p < 0,01) al analizar todas las explotaciones de manera 
conjunta o al estudiar de forma separada las explotaciones de caprino y las de ovino 
mediante el modelo de Bernoulli del scan statistic. Sin embargo, al evaluar la distribución 
de rebaños positivos en aquellos que presentaban ovejas (los rebaños de ovino y los 
mixtos) empleando la interpretación conservadora de los resultados se detectó un cluster 
significativo (p = 0,025) de alta incidencia de fiebre Q. El cluster, en el que el ratio de 
casos observados/esperados fue de 1,65, se localizó en la zona sur de la Comunidad de 
Madrid, con un radio de 55 km (Figura 26). 
5.3.3. Análisis de regresión logística a nivel de rebaño 
5.3.3.1. Análisis univariable 
La aptitud productiva (carne/leche/mixta) y la presencia de ovejas en el rebaño fueron 
identificadas como variables potencialmente asociadas con los resultados serológicos (p 
< 0,05) (Tabla 26). De este modo, el riesgo de que un rebaño tuviese un resultado positivo 
en la serología frente a C. burnetii fue 6,6 veces más alto en los rebaños de aptitud mixta 
(IC 95% = 1,0 – 129,6) y 2,6 veces más alto en los rebaños de aptitud láctea (IC 95% = 
1,3 – 5,7) en relación con los de aptitud cárnica (Tabla 26). Por otra parte, se observó que 
la probabilidad de que un rebaño fuese seropositivo era superior en aquellos que no tenían 
ovejas en su censo respecto a los que sí (IC 95% = 1,03 – 11,7) (Tabla 26). 
Tabla 26. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza al 95% (IC) de las odds ratio (OR) para los 
rebaños positivos al test ELISA frente a C. burnetii en rebaños de pequeños rumiantes (n = 145) de la 
Comunidad de Madrid en 2011, empleando una interpretación sensible de los resultados serológicos. NA = 
no aplica. 






OR 95% IC p 
Especie 
Solo ovejas 42/90 (47%) 1 NA 0,098 
Solo cabras 12/16 (75%) 3,43 1,10 – 13,0  
Mixto 21/39 (54%) 1,33 0,63 – 2,85  
Cabras 
(presencia/ausencia) 
Cabras No 42/90 (47%) 1 NA 0,12 
Cabras Sí 33/55 (60%) 1,71 0,87 – 3,41  
Ovejas 
(presencia/ausencia) 
Ovejas Sí 63/129 (49%) 1 NA 0,043 
Ovejas No 12/16 (75%) 3,14 1,03 – 11,7  
Aptitud 
Carne 40/93 (43%) 1 NA 0,008 
Leche 30/45 (67%) 2,65 1,27 – 5,68  
Mixta 5/6 (83%) 6,63 1,02 – 129,6  
Censo Continuo NA 1,00 0,99 – 1,01 0,39 







(1-14 animales) 19/35 (54%) 1 NA 0,62 
Cuartil 2 
(15-34 animales) 22/37 (59%) 1,23 0,48 – 3,17  
Cuartil 3  
(35-175 animales) 17/37 (46%) 0,72 0,28 – 1,81  
Cuartil 4  
(176-842 animales) 17/36 (47%) 0,75 0,29 – 1,91  
 
Como cabía esperar, todas las variables relacionadas con las especies presentes en la 
explotación y la aptitud estaban muy correlacionadas (p < 0,05 en todas las posibles 
combinaciones), por lo que en el análisis multivariable se introdujeron de manera 
alternativa las variables especie, presencia/ausencia de ovejas y aptitud productiva, 
además del censo transformado logarítmicamente, valorando las posibles interacciones 
entre aquellas y este. 
5.3.3.2. Análisis multivariable 
El mejor modelo, seleccionado en función del AIC y su capacidad predictiva, incluyó 
únicamente la variable aptitud productiva como factor fijo y la delegación de origen de la 
explotación como factor aleatorio. La inclusión de este efecto aleatorio permitió 
incrementar el poder predictivo del modelo (AUC = 0,70 vs. AUC = 0,62 en el modelo 
equivalente incluyendo únicamente efectos fijos) (Figura 27).  
 
Figura 27. Curvas ROC del modelo de 
regresión logística a nivel de rebaño para 
las explotaciones de pequeños rumiantes 
de la Comunidad de Madrid que incluyó la 
aptitud como efecto fijo y la delegación 








En las explotaciones de aptitud láctea y mixta se observó un riesgo superior de tener un 
resultado positivo comparado con las de carne (ORleche = 2,9; IC 95% = 1,1 – 12,0; ORmixta 
= 6,12, IC 95% = 0.9 – ∞), si bien el bajo número de observaciones pertenecientes a la 
categoría de explotaciones mixtas dio lugar a una gran incertidumbre alrededor del riesgo 
asociadas a las mismas, de modo que el intervalo de confianza generado mediante 
bootstrapping no fue cuantificable. El ajuste del modelo final a los datos fue satisfactorio 
(Hosmer-Lemeshow, p = 0,6).  
Al realizar el análisis aplicando la interpretación conservadora en la lectura de los 
resultados del ELISA [de modo que las explotaciones se consideran positivas solamente 
cuando al menos uno de los animales muestreados presenta un resultado positivo en el 
test serológico de acuerdo a las indicaciones del fabricante del kit (%OD > 50)], los 
resultados del modelo final fueron equivalentes, con las estimaciones puntuales de los 
coeficientes experimentando cambios por debajo del 90%, e intervalos de confianza 
solapados.  
5.3.4. Análisis de regresión logística a nivel individual 
5.3.4.1. Análisis univariable 
En el análisis univariable a nivel individual, incorporando el rebaño como factor aleatorio, 
se identificó una asociación potencialmente significativa (p < 0,25) entre el resultado 
serológico y las variables especie (mayor riesgo en animales de especie caprina) y la 
edad en su forma continua o categorizada (mayor riesgo de seropositividad en animales 
de mayor edad) (Tabla 27).  
Tabla 27. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza al 95% (IC) de las odds ratio (OR) para los 
pequeños rumiantes positivos al test ELISA frente a C. burnetii en rebaños de pequeños rumiantes (n = 145) 
de la Comunidad de Madrid en 2011, empleando una interpretación sensible de los resultados serológicos. 
NA = no aplica. 
Variable a nivel individual Categoría Muestras positivas/ total muestreadas (%) OR 95% IC p 
Especie Ovina 146+/1035 (14%) 1 NA 0,001 Caprina 64+/285 (22%) 2,26 1,36 – 3,87  
Aptitud 
Carne 134+/868 (15,3%) 1 NA 0,57 
Leche 62+/409 (15,1%) 1,01 0,67 – 1,51  
Mixta 11+/54 (22,3%) 1,81 0,59 – 5,36  
Edad Continuo NA 1,22 1,12 – 1,34 < 0,001 
Edad (categórico) 
1-2 años 34+/339 (10%) 1 NA 0,003 
3-4 años 69+/423 (16,3%) 1,86 1,10 – 3,20  
5-6 años 55+/313 (17,6%) 2,18 1,23 – 3,93  






5.3.4.2. Análisis multivariable 
Los modelos multivariables se construyeron por tanto introduciendo de manera alternativa 
la edad en su forma continua y categórica junto con la aptitud, valorando también la 
posible existencia de interacciones entre ambas. El modelo final solo incluyó la edad en 
su forma categórica, seleccionada debido a su menor AIC respecto a la forma continua 
(827,7 frente a 855). Así, los animales de más de dos años tuvieron un riesgo mayor de 
tener un resultado positivo en el ELISA, riesgo que aumentó conforme iba aumentando la 
edad (OR 3-4 años = 1,8, IC 95% = 0,8 - 4,9; OR 5-6 años = 2,1, IC 95% = 1,0-6,8; OR >6 años = 
2,8, IC 95% = 1,3 - 9,2). A pesar del relativamente bajo número de observaciones 
disponibles por explotación, se observó un efecto importante de la explotación de origen 
(figura 28). 
                              
Figura 28. Efectos aleatorios estimados a través del modelo final que incluía la edad categorizada asociados 
a cada una de las 75 explotaciones de pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid con al menos un 
animal positivo analizadas en la región de Madrid. 
Dicho modelo alcanzó un adecuado poder predictivo (AUC = 0,8, figura 29), si bien el 
ajuste del modelo final a los datos no fue adecuado (test de Hosmer-Lemeshow, p = 
0,001). Un análisis detallado reveló que el origen de esta falta de ajuste se originaba en 
las observaciones en las que el riesgo predicho era mínimo (< 0,12, n = 80 observaciones) 
y máximo (> 0,51, n = 72 observaciones), ya que en ambas categorías el número 






partir de la probabilidad media de positividad estimada en cada categoría: 2 frente a 8,4 
para la categoría de riesgo inferior y 59 frente a 44,8 para la superior). A pesar de ello, y 
dada la ausencia de información de otras posibles covariables, se consideró que el 
modelo final aportaba evidencias de la asociación entre la edad y el riesgo de positividad 
y permitía una cuantificación relativa de la misma.  
                              
Figura 29. Curva ROC del modelo de regresión logística a nivel individual en pequeños rumiantes de la 




































A pesar de que la fiebre Q es una enfermedad descrita hace más de 80 años (Derrick, 
1937) siguen existiendo numerosas incógnitas respecto a diferentes aspectos de la 
epidemiología de esta zoonosis desatendida (Delsing et al., 2011). Esto se debe en gran 
medida a que se ha considerado tradicionalmente una enfermedad con un impacto menor 
tanto en la producción animal como en el ámbito de la salud pública, debido en gran parte 
a su frecuente presentación en forma de infecciones inaparentes tanto en animales como 
en personas, así como la sintomatología a menudo inespecífica y el frecuente carácter 
auto-limitante de la infección (Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; Maurin y Raoult, 1999).  
Sin embargo, la fiebre Q ha demostrado que también puede tener un impacto significativo 
tanto en producción animal como en salud pública (EFSA, 2010). Así, C. burnetii es capaz 
de dar lugar a importantes pérdidas económicas asociadas a la aparición de fallos 
reproductivos en rumiantes domésticos (van den Brom et al., 2012a), no en vano se 
considera una de las principales causas de aborto infeccioso en pequeños rumiantes 
(Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; van den Brom et al., 2015c).  Asimismo, C. burnetii 
ha mostrado su capacidad de producir un impacto de primer orden en salud pública. 
Respecto a este último aspecto destaca el aumento observado en los últimos años tanto 
en el número de brotes humanos descritos en distintos países, especialmente en Europa, 
como el alcance de los mismos, que han llegado a afectar a miles de personas (Morroy 
et al., 2016; Schneeberger et al., 2014). Así, el número de casos humanos descritos en 
Europa en 2008 experimentó un crecimiento del 165% respecto al año anterior, con más 
de 1500 casos descritos, asociados no solo al brote de Holanda sino también a otros en 
países como Alemania y Bulgaria (EFSA, 2010). Por otro lado, también cabe citar la 
producción de cuadros clínicos de carácter crónico altamente invalidantes en una 
proporción de las personas infectadas (Schneeberger et al., 2014), su capacidad de dar 
lugar a complicaciones que pueden desembocar en la muerte del paciente (OIE, 2016) y 
la descripción en los últimos años de diversas manifestaciones clínicas no referidas 
anteriormente, entre las que se incluyen alteraciones de tipo psiquiátrico y del sistema 
musculo-esquelético (Morroy et al., 2016).  
El vínculo epidemiológico entre el reservorio animal, representado principalmente por los 
rumiantes domésticos, y la enfermedad en el hombre, se conoce desde hace décadas 
(OIE, 2016; Baboudieri, 1959; Marrie, 1990b). Así, la mayoría de los brotes humanos en 
los que se ha llegado a identificar el origen estaban directa o indirectamente asociados a 





factores de riesgo para la aparición de brotes humanos (Maurin y Raoult, 1999; Van den 
Brom et al., 2015c). Por ello, el conocimiento de la epidemiología de la enfermedad en 
estas especies es un pilar fundamental para determinar el riesgo de aparición de brote 
humanos, el correcto diseño, desarrollo y aplicación de medidas de vigilancia y 
prevención, y, llegado el caso, el control eficaz de los mismos, si se producen (EFSA, 
2010; Ladbury et al., 2015).  
Sin embargo, actualmente muchos aspectos de la epidemiología de la enfermedad en el 
reservorio animal siguen sin estar plenamente caracterizados. Así, aunque la fiebre Q es 
una enfermedad de declaración obligatoria (OIE, 2017), el hecho de que no esté sometida 
a planes de control y erradicación en la mayoría de países hace que su distribución en 
muchas zonas sea desconocida y en general esté todavía infra-diagnosticada, a pesar de 
haberse observado una amplia exposición al patógeno en las distintas especies de 
rumiantes domésticos de diferentes regiones del mundo (Tablas 1-6). Por otro lado, las 
elevadas prevalencias observadas en diversas regiones no siempre se corresponden con 
un incremento de los casos humanos o la aparición de brotes, lo que complica más aún 
la interpretación de los datos de prevalencia cuando estos existen. Por último, esta 
ausencia de planes de control en el reservorio animal lleva consigo también una falta de 
armonización en lo que respecta a la metodología y enfoques diagnósticos empleados en 
los estudios disponibles, lo que limita la comparación entre los mismos (Guatteo et al., 
2010).   
Por todo lo anteriormente citado, en los últimos años se ha desarrollado un interés 
creciente en ampliar el conocimiento respecto a los distintos aspectos de la epidemiología 
de esta enfermedad en la interfaz hombre-animal por parte de la comunidad científica, las 
administraciones públicas y organismos internacionales como la EFSA (Sidi-Boumedine 
et al., 2015b) o la OIE (OIE, 2016). 
En el caso de España, uno de los países europeos con mayor tasa de comunicación de 
casos humanos (EFSA, 2016), la enfermedad ha sido descrita a lo largo de toda su 
geografía (Tabla 9), existiendo incluso áreas tradicionalmente endémicas, como el País 
Vasco (Maurin y Raoult, 1999) o las Islas Canarias (Bolaños et al., 2003a). Sin embargo, 
la información sobre la exposición a C. burnetii en los rumiantes domésticos en gran parte 
del territorio español es limitada, siendo prácticamente inexistente en la zona de la meseta 
central, a pesar de ser esta una de las regiones con mayor producción ganadera del país. 
Es por ello que el presente trabajo se ha centrado en la caracterización de las 





patógeno y la identificación de los factores de riesgo más importantes asociados a la 
misma en las tres especies ganaderas de rumiantes relevantes en la producción ganadera 
española: el ganado bovino, ovino y caprino. El objetivo global que esta tesis ha 
perseguido fue conocer la situación actual de la fiebre Q en estas especies reservorios de 
C. burnetii, así como describir la epidemiología de la enfermedad en las regiones de la 
Comunidad de Madrid y Castilla y León, vecinas y ambas con una producción ganadera 
relevante, pero diferentes en distintos aspectos tanto en lo referente a la producción 
(sistemas de manejo, densidades animales, etc.) como a sus características geográficas 
y medioambientales, importantes en el caso de la fiebre Q.  
Para llevar a cabo el trabajo de investigación sobre la epidemiología de la fiebre Q en 
rumiantes domésticos en las dos citadas regiones españolas se han utilizado distintas 
herramientas desarrolladas en el campo de la epidemiología cuantitativa. Esta disciplina 
está basada en la recogida y análisis de datos cuantitativos sobre determinadas variables 
para cuantificar la influencia que factores de diversa naturaleza ejercen sobre una 
enfermedad determinada (Pérez, 2015). En casos en los que la información de partida es 
escasa, como el que nos ocupa, los pasos iniciales en el estudio epidemiológico suelen 
centrarse en i) la estimación de los niveles de circulación del patógeno en estudio, ii) la 
evaluación de su distribución geográfica, con el objetivo de identificar patrones de 
distribución espacial mediante herramientas de geoprocesamiento en GIS (Geographic 
Information System) (Figura 30) (Pérez et al., 2011; Ward y Carpenter, 2000a, b), y iii) el 
estudio de factores de riesgo asociados a la exposición a la infección en las especies en 
estudio, tanto intrínsecos como extrínsecos (características individuales y variables de 
tipo productivo, sistemas de manejo, o de densidad animal).  
 
Figura 30. Secuencia propuesta para el cálculo sistemático de las dinámicas epidemiológicas de las 





La relevancia de la información obtenida fruto de este tipo de estudios de investigación, 
radica no solo en el importante valor informativo que presenta por sí misma, sino 
especialmente porque puede servir como base para el diseño de modelos 
epidemiológicos que permitan entender y predecir la dinámica de la enfermedad en las 
poblaciones animales. Esta información es la base para llevar a cabo un correcto análisis 
del riesgo y, con base en este, el diseño de planes de vigilancia óptimos y eficientes que 
permitan obtener información útil con un adecuado balance del coste-beneficio (Howe et 
al., 2013). El objetivo final de estos planes de vigilancia es desarrollar modelos para 
predecir el riesgo de transmisión en las poblaciones animales, así como de aparición de 
brotes en las mismas y, en función de ello, aplicación de medidas preventivas, así como 
de control, llegado el caso. Además, en las enfermedades de naturaleza zoonósica como 
es el caso de la fiebre Q y de acuerdo al concepto de “una sola salud” (Schwabe, 1984), 
el desarrollo de este tipo de estudio en los reservorios animales y su aplicación por parte 
de las administraciones públicas (Álvarez et al., 2014) está particularmente justificado con 
objeto de contribuir a predecir el riesgo de aparición de brotes humanos y poder 
desarrollar medidas de prevención y control llegado el caso, ya que el riesgo de exposición 
en las poblaciones humanas está íntimamente relacionado con la presencia y circulación 
de la enfermedad en el reservorio animal.  
En el caso de la fiebre Q, donde las elevadas prevalencias en animales no están 
necesariamente relacionadas con la aparición de brotes en humanos (Georgiev et al., 
2013), es fundamental determinar la situación de base en los principales reservorios para 
el hombre, así como la epidemiología de la enfermedad en cada región en función de las 
características productivas, de manejo y medioambientales.  
En los tres estudios aquí descritos el estatus frente a fiebre Q de los animales analizados 
se determinó mediante el empleo de un test ELISA sobre muestras de suero. Aunque las 
técnicas serológicas solo permiten conocer si el animal ha experimentado un contacto 
previo con C. burnetii y por tanto no son válidas para determinar si presenta una infección 
activa ni si es un potencial excretor de la bacteria, son consideradas una herramienta 
idónea como método de cribado para estimar el grado de exposición del patógeno a nivel 
poblacional (EFSA, 2010), siendo de hecho el ELISA la técnica serológica de elección 
recomendada por la OIE para el diagnóstico y monitorización en rumiantes (OIE, 2016). 
El kit utilizado en los estudios aquí descritos [ID Screen® Q fever Indirect Multi-species, de 
la casa comercial IDvet (Grabels, Francia)], ha sido empleado en diversos estudios de 
investigación realizados en diferentes regiones y hospedadores (Astorga et al., 2014; El-





García-Seco et al., 2016; Meredith et al., 2015; Nakeel et al., 2016; Saiti et al., 2014; Seo 
et al., 2016; Sidi-Boumedine et al., 2010). Este test está basado en el uso de placas 
tapizadas con antígenos de C. burnetii de fase I y fase II, lo que de acuerdo a distintos 
estudios aumenta la sensibilidad diagnóstica del ELISA, ya que permite detectar 
anticuerpos frente ambas fases antigénicas (Bottcher et al., 2011; Hatchette et al., 2003a; 
Kittelberger et al., 2009; Krt, 2003). Además, el hecho de que este test emplee como 
antígeno una cepa de C. burnetii aislada a partir de un aborto ovino ofrece, según 
determinados autores (Berri et al., 2003b; Horigan et al., 2011; Kovacova et al., 1998; 
Rousset et al., 2007), una mayor sensibilidad diagnóstica que el uso de un antígeno 
procedente de la cepa Nine Mile aislada a partir de una garrapata y ampliamente utilizada 
para el diseño de test ELISA (Rodolakis, 2006), lo que hizo que este test se considerara 
idóneo para alcanzar los objetivos planteados en la tesis. 
Por otro lado, el empleo de herramientas de geoprocesamiento en GIS como las utilizadas 
en esta tesis doctoral ha adquirido una popularidad creciente en los últimos años en el 
ámbito de la epidemiología veterinaria, dada su utilidad para la identificación de patrones 
espaciales y espacio-temporales de las diferentes enfermedades de interés veterinario y 
de salud pública (Abellan et al., 2008; Pérez et al., 2011; Pfeiffer y Stevens, 2015; 
Ratmanov et al., 2013; Ward y Carpenter, 2000a, b). En el caso de la fiebre Q diversos 
trabajos centrados en el estudio del brote holandés de 2007-2011 han incorporado el uso 
de estas técnicas, demostrando su utilidad para clarificar el origen de la infección en 
humanos y su dinámica, así como los factores de riesgo asociados gracias a un enfoque 
multidisciplinar empleando datos procedentes de distintas fuentes y sectores (Brooke et 
al., 2017; Commandeur et al., 2014; Hackert et al., 2012; Huijskens et al., 2016; Ladbury 
et al., 2015; Schimmer et al., 2010; Smit et al., 2012). En España, sin embargo, apenas 
existen trabajos en los que se haya hecho uso de este tipo de herramientas para el estudio 
de la epidemiología de la fiebre Q (Nogareda et al., 2013), y ninguno en las regiones 
analizadas en esta tesis doctoral. A continuación, se procederá a la discusión de los 
resultados de seroprevalencia y los patrones espaciales encontrados en cada uno de los 
estudios para finalizar con una discusión sobre los factores de riesgo que combina los 
hallazgos de los tres trabajos.    
El estudio 1 de la presente memoria de tesis es el primer trabajo de investigación centrado 
en la determinación de los niveles de seroprevalencias de fiebre Q, su distribución 
espacial y los factores de riesgo asociados en ganado ovino de Castilla y León, especie 
implicada en la mayoría de los brotes humanos de origen conocido en la región (van den 





circulación de C. burnetii en las poblaciones humanas en diversos estudios (González-
Quijada et al., 2014; Otero, 2016) y en la que se notifican casos humanos todos los años 
(Portal de Salud de Castilla y León, 2017), en ocasiones en forma de brotes clínicos 
(Nebreda et al., 2001; Yáñez-Ortega, 1992).  
El elevado número de animales y rebaños muestreados en este estudio (un total de 107 
685 ovinos muestreados procedentes de 8279 explotaciones), una cobertura nunca 
alcanzada en un estudio de seroprevalencia de esta enfermedad (van den Brom et al., 
2013a) – incluyendo el estudio publicado más ambicioso en este sentido 15 186 animales 
(Tabla 3) – otorgó una gran precisión en las estimaciones derivadas de su análisis, lo que 
pone de manifiesto la representatividad de los mismos como reflejo de la situación real de 
la fiebre Q en la región.  
Los niveles de seroprevalencia observados en los cuatro años en estudio (Tabla 16) 
estuvieron en consonancia con lo descrito en numerosos otros países, normalmente 
realizados en un contexto de ausencia de brotes importantes y con un número de casos 
humanos limitado (Figuras 31.A y 31.B).  
 
Figuras 31.A y 31.B. Representación de los resultados de seroprevalencia de fiebre Q individual (Figura 
31.A) y de rebaño (Figura 31.B) observados en el estudio 1 en ganado ovino de Castilla y León en los años 
2009-2012 respecto a la frecuencia de los distintos niveles de seroprevalencia ovina observados 
mundialmente de acuerdo a los datos recogidos en las Tablas 3 y 13. La línea azul representa la curva normal 
de la distribución. 
No obstante, resultados muy similares (19% y un 79% de prevalencia individual y de 
















Holanda durante los años en los que tuvo lugar el brote en humanos asociado 
principalmente a cabras (momento en el que por tanto se estaba produciendo una 
circulación activa de C. burnetii), un incremento notable respecto a los valores descritos 
en 2007, cuando las prevalencias individuales y de rebaño fueron del 6% y del 39% (van 
den Brom et al., 2013a). Cabe destacar que las prevalencias detectadas en el ganado 
caprino en Holanda en el mismo periodo, especie asociada al brote y en la que se habían 
producido importantes olas de abortos en distintas explotaciones, fueron menores (8% 
individual y 17% en rebaño en 2008, aumentando hasta un 21% individual y un 47% en 
rebaño en 2009-2010 en rebaños no vacunados) (Schimmer et al., 2011; van den Brom 
et al., 2013a). No obstante, la ausencia de datos en ganado caprino en Castilla y León 
impide valorar si esta relación entre los valores registrados en ambas especies estaba 
también presente, si bien en el caso de Castilla y León y a diferencia del caso de Holanda, 
ambas especies de pequeños rumiantes estarían en una situación similar de ausencia de 
brotes clínicos. 
De igual forma, los resultados de nuestro estudio están también en los rangos descritos 
en otras regiones de España incluyendo el País Vasco, reconocida región endémica de 
fiebre Q, en la que distintos estudios han descrito valores de prevalencia individual del 9-
13% y una prevalencia de rebaño de aproximadamente el 75%, pero también otras 
regiones como Extremadura y Andalucía (Tabla 13). Así, queda demostrada la amplia 
exposición al patógeno en el ganado ovino de Castilla y León, que estaría en niveles 
similares a los observados en regiones españolas donde han tenido lugares diversos 
brotes humanos y un gran número de casos clínicos esporádicos.  
Las elevadas prevalencias observadas en el estudio, particularmente en el caso de 2012, 
no se vieron acompañadas de una incidencia notable de fallos reproductivos en el ganado 
ovino (ni en ninguna otra especie de rumiante doméstico). Esta ausencia de signos 
clínicos evidentes es compatible con estudios previos que demuestran que altas 
seroprevalencias de fiebre Q no necesariamente se acompañan de la aparición de un 
incremento sustancial de fallos reproductivos, especialmente en regiones donde la 
enfermedad circula de forma endémica (Astobiza et al., 2009; Ruiz-Fons et al., 2011). 
Tampoco se observó ningún cambio sustancial en el número de casos humanos 
notificados en los años de estudio (Portal de Salud de Castilla y León, 2017). 
En estos elevados niveles de seroprevalencia, no puede descartarse la posible influencia 
de la climatología en los años previos, en una región cuyas características climatológicas 





una comunidad autónoma que se caracteriza por una pluviosidad escasa, especialmente 
en verano, así como por un paisaje seco y árido en toda la región mesetaria, aspectos 
que favorecen la desecación y diseminación de C. burnetii por acción del viento en una 
zona con amplias áreas destinadas al pastoreo.  
El incremento en las prevalencias observadas en 2012 respecto a los otros tres años en 
estudio podría ser reflejo de un incremento real en el grado de exposición al patógeno en 
la población ovina de Castilla y León o bien tratarse de un efecto asociado al diseño del 
muestreo. En este sentido, y como se describe en la sección 5. 1. 1. del apartado de 
resultados, hubo un determinado número de rebaños que fueron muestreados más de un 
año. Concretamente, del total de explotaciones incluidas en el estudio en 2012 un 49% 
también se habían muestreado en 2011, un 41% en 2010 y un 39,5% en 2009. De ellas, 
76,6% fueron positivas, en comparación con 75,6% en las muestreadas por primera vez 
en 2012. Estos porcentajes tan próximos ponen de manifiesto el hecho de que los 
resultados obtenidos en 2012 no se asocian a un sesgo de selección. Por otra parte, el 
porcentaje de explotaciones muestreadas de manera repetida en los otros años estuvo 
en los mismos rangos (entre el 40 y el 50%), lo que parece indicar que los resultados 
observados en 2012 no serían derivados de un sesgo de selección. 
Por otro lado, si se valoran las diferencias entre las distintas características productivas 
de los rebaños muestreados, se observa que la mayor positividad detectada en 2012 no 
parece deberse a un sesgo de selección hacia un mayor porcentaje de rebaños de 
producción láctea, de mayor censo o con un régimen intensivo (Tabla 17), aspectos estos 
identificados asociados a un mayor riesgo de exposición a C. burnetii en numerosos 
estudios, como se ha descrito en la sección 2. 2. 4. 2. y como se discutirá más adelante 
en este apartado.  
El análisis de las fechas de muestreo reveló que 2012 fue el año en el que la diferencia 
entre la proporción de animales muestreados en el primer y segundo semestre del año 
fue más elevada de entre los tres años de los que se dispuso esta información (el 91% de 
los animales fueron muestreados en el segundo semestre en comparación con el 66% y 
el 79% en los años 2009 y 2011). El hecho de que gran parte de los muestreos se 
concentrase en una época concreta puede contribuir a la obtención de resultados 
positivos debido al carácter estacional descrito en la presentación de la enfermedad 
(Enright et al., 1971) asociado a las épocas de parideras, momento de mayor excreción 
de la bacteria que contamina el ambiente, lo que contribuye al contagio tanto dentro del 





no obstante, las parideras suelen tener lugar predominantemente entre abril y junio en 
sistemas menos intensificados, más una paridera adicional en septiembre y octubre en 
explotaciones con más intensificación de la producción (Delgado y Gutiérrez), lo que hace 
poco probable que el aumento observado en 2012 se deba a un mayor muestreo en la 
segunda mitad del año. Más aun, la notable presencia de sistemas más o menos 
intensificados (64% de las explotaciones muestreadas en 2012) en los que los partos se 
reparten de manera más homogénea durante el año, hacen menos probable aún que el 
sesgo temporal en el muestreo sea el causante de los resultados observados. 
Existen pocos ejemplos en la literatura de estudios longitudinales durante un periodo de 
tiempo similar al contemplado en nuestro estudio (cuatro años), lo que dificulta la 
valoración de la variabilidad observada en nuestros resultados en este sentido. El estudio 
de Holanda (van den Brom et al., 2015b), realizado entre 2009 y 2014 y en el que se pasó 
de prevalencias en PCR de leche de tanque del 21% al 0,3%, no es representativo de la 
situación descrita en el estudio de Castilla y León dado que se llevó a cabo en un contexto 
de estrictas medidas de control debidas al brote que en esos años tenía lugar en la 
población humana del país. Estas medidas incluyeron  el sacrificio de todos los animales 
preñados en las granjas positivas de la zona del brote entre diciembre de 2009 y mayo de 
2010 (Hogerwerf et al., 2011) y la vacunación anual obligatoria de todos los caprinos y 
ovinos de más de tres meses desde 2009 (que ya era voluntaria en 2008) (van den Brom 
et al., 2015b), razón esta última por la que los resultados de serología en leche no son 
interpretables para valorar la evolución del grado de exposición de los animales al no 
poder distinguirse los anticuerpos vacunales de los propios de un contacto con la bacteria 
circulante. Por otra parte, en el estudio llevado a cabo en Bélgica en cabras también entre 
2009 y 2012 (Boarbi et al., 2014), donde no había tenido lugar ningún brote pero donde 
se puso en marcha un sistema de vigilancia y medidas de control a raíz del caso de 
Holanda, se observaron importantes diferencias en la prevalencia de rebaño en función 
del año, si bien esta se determinó mediante serología en tanque de leche. En los años 
2009-2011, antes de que se instaurara la vacunación obligatoria, se pasó de un 26% a un 
14% en 2011, si bien el tamaño de muestra fue mucho más reducido que en nuestro 
estudio (58 - 106 explotaciones por año). El único año en el que se muestrearon 
explotaciones en distintas épocas del año tampoco se observaron diferencias entre el 
primer y segundo semestre, sugiriendo una vez más un limitado efecto de la 
estacionalidad en la exposición a C. burnetii en las actuales condiciones de producción. 
En dicho estudio las muestras de tanque se evaluaron también mediante PCR, lo que 
reveló que el porcentaje de rebaños positivos mediante esta técnica se mantenía en 





que la fluctuación en los niveles de anticuerpos no estaría necesariamente relacionada 
con un aumento de la excreción y por ello con un aumento del riesgo de contaminación 
ambiental y contagio (Boarbi et al., 2014). 
En los cuatro años de estudio se identificó un patrón de agregación espacial global de los 
resultados, que, dependiendo del año, llegó a observarse desde el segundo hasta al 
cuarto nivel de vecindad según el test de Cuzick y Edwards. Este hallazgo sugiere que, 
en la región de estudio, cuando un municipio es clasificado como positivo, se incrementa 
el riesgo de que sus municipios vecinos sean también positivos, hasta el nivel de vecindad 
identificado en cada caso. Este nivel de agregación podría estar explicado por la 
existencia de fenómenos de transmisión de C. burnetii entre municipios vecinos, algo que 
sería posible por vías indirectas [transmisión aerógena de la bacteria, que puede 
desplazarse durante varios km cuando las condiciones ambientales son favorables 
(Hawker et al., 1998)] o directas (a través del contacto directo de animales debido a la 
existencia de pastos frecuentados por rebaños de diferentes municipios). El año 2012, en 
el que las seroprevalencias a todos los niveles estudiados fueron más altas, es también 
el año en el que este patrón de agregación espacial se identificó hasta un nivel superior. 
Esto podría estar relacionado con que el hecho de que, debido a un mayor grado de 
infección de C. burnetii, existiera también una mayor carga bacteriana, lo que aumentaría 
la capacidad de transmisión de la enfermedad a los rebaños y municipios vecinos. 
El modelo de Bernoulli del scan statistic también reveló la existencia de un patrón estable 
de agregación a nivel local durante los cuatro años de estudio en Castilla y León, 
identificando en todos ellos un cluster de alta incidencia de municipios positivos a fiebre 
Q en la misma área dentro de la región en estudio (en la mitad oeste de la misma).  
Esta distribución asimétrica del riesgo podría estar relacionada con las características 
ambientales de las zonas de mayor riesgo, dado que la epidemiología de la fiebre Q está 
ampliamente condicionada por aspectos tales como la humedad ambiental y la 
pluviometría  (Nusinovici et al., 2015a; Wardrop et al., 2016), el tipo de suelo (Nusinovici 
et al., 2015a; Shabbir et al., 2016; van der Hoek et al., 2011a)  y la acción del viento 
(Nusinovici et al., 2015b; Pandit et al., 2016) (Maurin y Raoult, 1999; Nusinovici et al., 
2015a; van Leuken et al., 2016). Así, las zonas donde se localizaron los clusters 
coincidieron con las zonas de la comunidad autónoma que presentan un mayor índice de 
aridez (AEMET e ITACyL, 2017) en relación a la precipitación y evapotranspiración, con 
precipitaciones anuales medias especialmente bajas (AEMET e ITACyL, 2017) y niveles 
de radiación solar especialmente altos (AEMET e ITACyL, 2017) dentro de la comunidad 





orgánica donde C. burnetii puede estar presente, haciéndola así más susceptible de ser 
desplazada por el viento y por tanto favoreciendo la transmisión de la enfermedad. 
Además, estas zonas son también áreas donde se registran mayores niveles de velocidad 
del viento (Instituto para la Diversificación y Ahorro de la Energía, 2017) de la zona 
mesetaria de Castilla y León, lo que podría contribuir a la dispersión de C. burnetii. Sin 
embargo, en cuanto a las características el suelo, este presenta las tasas más altas de 
retención hídrica de la región (AEMET e ITACyL, 2017), asociadas a su carácter arcilloso, 
lo que no sería un aspecto favorable en cuanto a la dispersión de C. burnetii.  
 
Otro de los aspectos que podría relacionarse de algún modo con la epidemiología de la 
enfermedad en ovino en la región es la presencia y distribución de ganado bovino, 
suponiendo que este pudiera actuar como reservorio para el ovino. De hecho, Castilla y 
León está a la cabeza nacional en la producción de esta especie de rumiante, con más 
de un millón de cabezas censadas anualmente en el periodo de estudio (MAPAMA, 2009). 
Sin embargo, las zonas de alta incidencia identificadas en el análisis de clustering son 
regiones de densidad baja de ganado bovino dentro de la región (de entre una y diez 
cabezas en la mayoría de las zonas, con algunas áreas de mayor densidad) (AEMET e 
ITACyL, 2017).   
 
Finalmente, es destacable también el hecho de los clusters de alta incidencia identificados 
se localizasen en regiones de mayor densidad de topillo campesino durante la importante 
plaga de 2007 que tuvo lugar en la región (Rodríguez-Ferri, 2017), especie en la que se 
ha descrito un posible papel en la transmisión de diferentes zoonosis, incluida la fiebre Q 
(Meerburg y Reusken, 2011). Las observaciones aquí descritas podrían sugerir un posible 
papel de la transmisión e C. burnetii por parte de dicho animal, cuyo efecto podría haberse 
reflejado en el aumento de los niveles de seroprevalencia en ovino en los años 
posteriores, en los que se realizó el estudio 1. Esta hipótesis podría verse reforzada por 
el hecho de que en el año 2007 y en menor medida en los posteriores, se observó que el 
área de mayor prevalencia de tularemia en ganado ovino (asociada a la transmisión por 
la plaga de topillo) coincidía también parciamente con la localización de los clusters 
identificados (Rodríguez-Ferri, 2017). Sin embargo, ha de tenerse en cuenta que desde 
2007 hasta 2016 se analizaron frente a fiebre Q (entre otras zoonosis) más de 3000 
muestras de topillos tomadas en el marco de las labores de vigilancia de tularemia, con 
resultado negativo en todos los casos (Rodríguez-Ferri, 2017). Sin embargo, no puede 
descartarse el posible papel del topillo como vector mecánico de la enfermedad. 
En todo caso, la importancia del factor espacial en la determinación del riesgo en el 





una parte del riesgo no explicado por las variables incorporadas en los modelos adoptó 
una estructura espacialmente estructurada. Así, de acuerdo a los resultados del modelo, 
el riesgo no presentaba una distribución homogénea en toda la región de estudio, sino 
que, como puede apreciarse en la Figura 17, en líneas generales el riesgo era superior 
en mitad oeste de la región respecto a la zona este de la misma, si bien la distribución 
varió de un año de estudio a otro. 
En una enfermedad como la fiebre Q, en la que se ha descrito una cierta estacionalidad, 
idealmente hubiera sido de interés que la realización de los muestreos se hubiera 
concentrado en una misma época en los cuatro años de estudio para evitar la influencia 
de la estación en los resultados y que estos fueran más comparables, o bien haber llevado 
a cabo una distribución homogénea de los muestreos a lo largo de todo el año en cada 
uno de los años de estudio con el fin de poder identificar algún patrón estacional. Sin 
embargo, desafortunadamente esto no pudo ser posible dado que la selección de 
muestras se hizo a partir de los saneamientos del Plan de erradicación de Brucelosis de 
Pequeños rumiantes. 
Los estudios 2 y 3 fueron llevados a cabo en la Comunidad de Madrid en bovino (estudio 
2), y ovino y caprino (estudio 3). A diferencia de lo que ocurría en la vecina comunidad de 
Castilla y León, en la Comunidad de Madrid sí existían algunos datos previos que habían 
puesto de manifiesto la presencia de anticuerpos específicos frente a C. burnetii en estas 
especies domésticas, si bien los datos más actuales se circunscribían a un único estudio 
realizado en un número de muestras limitado (Valcárcel et al., 2011), y el resto se habían 
realizado hace más de 25 años (Palau, 1989; Téllez et al., 1989). Sin embargo, cabe 
destacar que  la fiebre Q presenta un carácter endémico en esta región en humanos 
(Pascual-Velasco, 1996), con brotes descritos [el más reciente en 2004 (Ríos-Martín et 
al., 2006)] y donde existe una exposición al patógeno por parte de la población humana, 
tal y como ponen de manifiesto los casos clínicos descritos (Ruíz-Seco et al., 2011). 
Además, los estudios 2 y 3 han sido los primeros en evaluar en la región, además de los 
niveles de seroprevalencias frente a fiebre Q en rumiantes, la distribución geográfica y los 
factores de riesgo asociados. 
Las seroprevalencias individuales obtenidas en los estudios 2 y 3 fueron del 7% en 
bovino, 14% en ovino y 22% en caprino. Las prevalencias de rebaño observadas fueron, 
por su parte, del 30% en bovino y 68% en explotaciones de pequeños rumiantes, siendo 
más elevadas en las de caprino (Tabla 24). Estos resultados están en consonancia con 





12 y 13) y del mundo (Tablas 1 - 6). Si bien los estudios 2 y 3 se llevaron a cabo en años 
diferentes, estos fueron cercanos entre sí en el tiempo (2009 para el estudio 2 y 2011 
para el estudio 3), por lo que los resultados serían representativos de la situación 
epidemiológica de la enfermedad en las tres especies en un periodo concreto en el que 
no tuvieron lugar cambios importantes ni en la producción de estas especies ni en los 
casos clínicos de enfermedad en el hombre. 
La identificación del bovino como la especie de rumiante doméstico con menor 
prevalencia en la Comunidad de Madrid coincide con lo observado también en el estudio 
de Valcárcel y colaboradores (Valcárcel et al., 2011). Sin embargo, en el citado trabajo y 
a diferencia de lo observado en el estudio 3, los niveles de prevalencias en ovino 
observados fueron más altos que en caprino. Similares resultados (menor prevalencia en 
bovino que en pequeños rumiantes) se obtuvieron también en la vecina región de Serranía 
de Cuenca (Rodríguez et al., 2010b) y en Huesca (González-Sinde, 1991 revisado por 
Pascual-Velasco, 1996), en ambos casos comparándose las especies ovina y bovina. 
Estos resultados contrastan con otros hallazgos que, en términos generales, describen 
niveles de seroprevalencia medios a nivel mundial más altos en el bovino que en 
pequeños rumiantes [sección 3. 2. 1, (Guatteo et al., 2010)]. Sin embargo, este extremo 
varía ampliamente dependiendo de la región en relación con diferentes aspectos, 
principalmente productivos y de manejo, y también en función de las especies de 
rumiantes domésticos predominantes en cada zona. En el caso concreto de la Comunidad 
de Madrid fue precisamente la especie con menor censo, la caprina, en la que se observó 
un mayor grado de exposición de acuerdo a los resultados del estudio 3. Este fenómeno 
en el que la especie de rumiante minoritaria presenta una mayor prevalencia no se ha 
descrito en ninguna otra región de España. Las dos únicas regiones de las que se dispone 
de información sobre prevalencias de las tres especies son el País Vasco y Canarias, y 
en ambos casos, la especie en la que se identificó una mayor prevalencia [el ovino en el 
País Vasco (Ruiz-Fons et al., 2010) y el caprino en Gran Canaria (Rodríguez et al., 
2010b)], era, asimismo, la que presentaba mayor relevancia en la producción ganadera 
de cada región. También, a su vez, dichas especies se consideraban en cada caso como 
principal reservorio y fuente de infección para personas en estas dos zonas de alta 
incidencia de casos humanos. En esta misma línea, también en Galicia, comunidad 
autónoma que se caracteriza por su importante censo dentro de la producción bovina 
nacional, el porcentaje de seropositividad observado en un estudio en bovino fue 
claramente superior [22% individual (Saegerman et al., 2016)] a uno realizado en ovino 





Estos mayores niveles de prevalencias observados en pequeños rumiantes respecto al 
ganado bovino en la región de Madrid podrían estar debidos en parte a la mayor 
susceptibilidad a la infección por C. burnetii descrita en pequeños rumiantes (van den 
Brom et al., 2015c) comparado con el bovino, en el que con frecuencia no se observan 
signos clínicos en animales infectados (García-Ispierto et al., 2014), lo que conduciría a 
una menor excreción y por tanto menor índice de transmisión. 
Por otra parte, pero en relación con lo anterior, en el estudio 3 se observó un porcentaje 
medio de animales seropositivos respecto al total de muestreados por granja del 45% en 
explotaciones solo de caprino, del 24% en el caso de rebaños ovinos y de 26% en rebaños 
mixtos. Este hecho podría ser el reflejo de una mayor circulación de C. burnetii en las 
explotaciones de caprino, en consonancia con la teoría que considera a las cabras más 
susceptibles a la infección que las ovejas (Klaasen et al., 2014; van den Brom et al., 
2015c). De hecho, son numerosos los estudios en los que al evaluar las seroprevalencias 
de pequeños rumiantes en una determinada región observan niveles más altos en caprino 
que en ovino (Anastacio et al., 2013; Asadi et al., 2013; Guatteo et al., 2010; Klaasen et 
al., 2014; Lambton et al., 2016; Magouras et al., 2015; Masala et al., 2004; Muema et al., 
2017; Obaidat y Kersh, 2017; Rizzo et al., 2016; Schelling et al., 2003). Por otro lado, el 
hecho de que en una misma región puedan observarse diferentes prevalencias 
dependiendo de la especie también podría estar relacionado con las cepas de C. burnetii 
circulantes en la región, ya que se ha descrito la existencia de cepas que presentan 
tropismo por una determinada especie tanto en animales domésticos como salvajes 
(González-Barrio et al., 2016a; González-Barrio et al., 2016b). Sin embargo, esta hipótesis 
no puede ser contrastada ya que no existen hasta la fecha estudios de caracterización 
molecular llevados a cabo en esta comunidad autónoma. Dichos estudios presentarían 
gran interés, no solo para ampliar el conocimiento sobre la epidemiología de la 
enfermedad en el reservorio animal, sino también para determinar el origen de los casos 
humanos que tienen lugar en esta región endémica donde se ha observado una 
importante exposición al patógeno por parte de su población (Ríos-Martín et al., 2006; 
Ruíz-Seco et al., 2011).  
En el caso del bovino, los datos obtenidos en el estudio 2 fueron más bajos que el único 
trabajo reciente realizado en la Comunidad de Madrid, llevado a cabo entre 2007 y 2009, 
en el que las seroprevalencias estimadas fueron del 10,7% individual y del 50% en rebaño 
(Valcárcel et al., 2011). Esta diferencia entre ambos estudios, que si bien no fue muy 
acusada en los resultados individuales sí es considerable en los datos de rebaño, podría 





cabo en un número muy limitado de rebaños (n = 18) y animales (n = 253), de los que 
además se desconocían características como la aptitud productiva, régimen de 
explotación o censo, todo lo cual contribuiría a limitar la posible interpretación de sus 
resultados. El estudio 2 de la presente memoria, sin embargo, se llevó a cabo empleando 
un diseño de muestreo que permitía garantizar la estimación de la prevalencia individual 
asumiendo un error del ± 2% y un nivel de confianza del 95%.  
Los otros dos estudios realizados en bovino en Madrid, ambos publicados en 1989 (Palau, 
1989; Téllez et al., 1989), pusieron de manifiesto la circulación de C. burnetii en las 
poblaciones ovinas de la región hace 25 años. Sin embargo, la comparación de sus 
resultados con los obtenidos en nuestro trabajo es difícil dado que, por una parte, se 
llevaron a cabo con técnicas serológicas (IFI y FC) diferentes, y especialmente, por el 
escaso tamaño muestral, de 106 animales en un caso y únicamente 17 animales en otro, 
procedentes además estos últimos de una única población de la comunidad autónoma en 
la que habían tenido lugar varios casos humanos esporádicos.  
En comparación con los resultados observados en otros países, las prevalencias 
individuales descritas en la Comunidad de Madrid (7%) están en la línea de las 
observadas en otros países europeos y de otras regiones del mundo (Tabla 1). 
En lo que se refiere a la comparación de los resultados en bovino del estudio 2 con el 
resto de España, estos son muy similares a los reportados por dos estudios realizados en 
la región endémica del País Vasco (Maurin y Raoult, 1999; Ruiz-Fons et al., 2011), como 
se considera también a Madrid, en una escala menor (Pascual-Velasco, 1996):  uno de 
ellos llevado a cabo en rebaños de leche en régimen intensivo (Astobiza et al., 2012a) y 
otro en rebaños de carne en semi-extensivo (Ruiz-Fons et al., 2010). También, un estudio 
realizado en Valladolid en los años 90 mostró resultados similares a los descritos en el 
estudio 2 (Palenzuela, 1991 revisado por Pascual-Velasco, 1996). Asimismo, hay también 
regiones en España en las que se han observado prevalencias mayores a las aquí 
descritas, como es el caso de Galicia, región de importante producción bovina a nivel 
nacional, con un 22% de seroprevalencia individual (Saegerman et al., 2016) o Cádiz, con 
un 39% (Ruiz-Fons et al., 2008), si bien este último estudio se llevó a cabo en un número 
limitado de animales. 
En el caso de los niveles de seroprevalencias observados en el estudio 3 en ganado 
ovino, estos fueron claramente inferiores (14% individual y 47% y 54% en rebaños ovinos 
y mixtos, respectivamente) a los descritos en el citado estudio de Valcárcel colaboradores 





33,1% y 83,3% respectivamente. En el caso del ganado caprino, las prevalencias 
individuales de dicho estudio también fueron más elevadas (28,6 frente a 22%), aunque 
la diferencia en este caso no fue tan acusada. Sin embargo, las prevalencias de rebaño 
en el trabajo de Valcárcel fueron sensiblemente más altas (92,8% frente al 75% en 
explotaciones caprinas y 54% en mixtas en el estudio 3). Al igual que se comentó en el 
caso del bovino, la interpretación de estas diferencias es difícil debido al limitado tamaño 
muestral especialmente en el caso del ovino (335 ovejas y 210 cabras procedentes 
únicamente de 12 y 14 granjas respectivamente) y la ausencia de información con 
respecto a ciertas variables en el estudio de Valcárcel (Valcárcel et al., 2011).  
Los niveles de seroprevalencia en ovino observados en la región de Madrid  están en 
consonancia con los observados en el País Vasco [12,7% (Fernández-Aguilar et al. 2016) 
y 11,8% (Ruiz-Fons et al., 2010)], en Badajoz y Córdoba (13,9% individual) (Astorga et 
al., 2014), y en Castilla y León en el estudio 1 de esta memoria de tesis doctoral (Tablas 
13 y 15). Este último aspecto podría sugerir que la circulación de C. burnetii en pequeños 
rumiantes sería similar en ambas comunidades autónomas, aunque en Madrid la 
producción de ambas especies es mucho más limitada que en el caso de Castilla y León. 
En cualquier caso, los resultados observados en la Comunidad de Madrid son los más 
altos descritos en estudios realizados España a partir del año 2000, con la excepción de 
Gran Canaria (Rodríguez, 2010a), con un 31,7% individual, y Valencia, en un estudio 
llevado a cabo en explotaciones con problemas reproductivos con un 17,8% (Villa, 2002). 
De igual forma, los resultados a nivel individual y de rebaño están también en consonancia 
con los descritos en otros países europeos y de otras regiones (Tablas 3 y 4).  
Respecto al ganado caprino, los niveles de seroprevalencia descritos en el estudio 3 (22% 
individual, 75% en rebaños solo de cabras y 54% en rebaños mixtos), son, a diferencia 
de lo descrito para bovino y ovino, más altos que los descritos en el País Vasco, donde 
las cabras se consideran un reservorio secundario de C. burnetii en esta región endémica 
(Ruiz-Fons et al., 2010). Sin embargo, los valores observados en la Comunidad de Madrid 
están por debajo de prácticamente el resto de estudios publicados en España en esta 
especie, escasos, por otra parte, y la mayoría de ellos llevados a cabo en las Islas 
Canarias, donde como se ha citado la fiebre Q es endémica (Rodríguez et al., 2010b) 
(Tabla 14). Sin embargo, los valores son similares a los descritos en otros países (Tabla 
3).  
A pesar de que el diseño muestral no estaba destinado al cálculo de la prevalencia intra-





caprinos positivos respecto al total de muestreados por granja en explotaciones positivas 
(~45%), especialmente altos para un escenario de ausencia de brotes clínicos, ya que, a 
pesar de la escasez de estudios que evalúen este aspecto a nivel mundial, normalmente 
las altas prevalencias intra-rebaño se asocian a la presencia de fallos reproductivos en 
ovejas y cabras (Angelakis y Raoult, 2010; Arricau-Bouvery y Rodolakis, 2005; Guatteo 
et al., 2010). Así, en rebaños ovino del País Vasco con problemas de abortos asociados 
a C. burnetii se han descrito prevalencias intra-rebaño del 35,7%, 43,8% (Astobiza et al., 
2010) y 54% (Astobiza et al., 2009)]. Por otro lado, también se han descrito elevadas 
prevalencias intra-rebaño en explotaciones asociadas a brotes humanos [50% (Webster 
et al., 2009)]. 
En la línea de lo anterior, es destacable el hecho de que los resultados de positividad en 
el ganado caprino sean muy similares (e incluso claramente superiores a nivel de rebaño) 
a los observados en Holanda durante 2009-2010 (Schimmer et al., 2011), periodo en el 
que el brote en dicho país estaba ya activo, y en el que se describió una prevalencia 
individual, de rebaño e intra-rebaño del 21%, 47% y 47% (en comparación con un 22%, 
75% y 45% encontrado en esta tesis doctoral). Sin embargo, el contexto epidemiológico 
de ambos estudios es claramente diferente, ya que en Holanda la enfermedad estaba en 
una fase epidémica y afectaba a una población caprina probablemente poco expuesta a 
la infección hasta el momento (Houwers y Richardus, 1987). Por el contrario, el estudio 3 
muestra un escenario de alta serprevalencia de la enfermedad en caprino en una región 
tradicionalmente endémica, pero en ausencia de brotes clínicos de acuerdo a la (limitada) 
información disponible. Así se refleja en el estudio de Valcárcel (Valcárcel et al., 2011) y 
en un estudio más antiguo, publicado en 1989, llevado a cabo en una sola localidad de la 
Comunidad de Madrid con alta incidencia de casos humanos, y donde los niveles de 
seroprevalencias observados fueron incluso más altos a los descritos en el estudio 3, si 
bien el número de muestras fue muy limitado y las técnicas serológicas empleadas fueron 
distintas, como ya se mencionó para el ganado bovino (Téllez et al., 1989).  
En cualquier caso, los resultados obtenidos en el estudio 3 junto con la conocida amplia 
exposición humana a C. burnetii en una región como Madrid, con una relativamente 
frecuente aparición de casos humanos (Hellín, 1990; Ruíz-Seco et al., 2011), en la se ha 
observado una mayor incidencia en personas en áreas rurales (Ausina, 1988; Daza Pérez, 
1980; Téllez et al., 1989) y donde el último brote se asoció a la exposición a animales en 
una granja-escuela (Ríos-Martín et al., 2006), sugieren que el ganado caprino puede 





hombre. Por ello, la vigilancia de la fiebre Q en esta especie sería particularmente 
recomendable en esta comunidad autónoma. 
El análisis de la distribución espacial de las explotaciones bovinas positivas también 
reveló, al igual que en el estudio 1, un patrón de agregación global de las granjas 
infectadas, en este caso hasta el primer nivel de vecindad, si bien dicho patrón era 
inexistente en el caso de las explotaciones de pequeños rumiantes. La importancia del 
estatus del rebaño más próximo en el riesgo de infección en una granja se confirmó en el 
análisis multivariable, en el que la inclusión de dicha información mejoraba el ajuste del 
mismo (Tabla 21). La ausencia de patrón espacial global en las granjas de pequeños 
rumiantes podría deberse al menos en parte a las prevalencias más elevadas observadas 
en estos respecto al bovino, ya que el alto porcentaje de explotaciones positivas 
distribuidas en toda la región de forma homogénea podría dificultar la identificación de 
ningún patrón espacial. No obstante, de acuerdo al análisis multivariable, la delegación 
en la que se encontraban las explotaciones sí contribuyó a explicar parte del riesgo 
observado en explotaciones positivas, lo que podría deberse a un diferente nivel en 
función de la delegación o a otros factores de riesgo asociados de alguna manera a ésta. 
La primera hipótesis (una presencia de áreas de mayor riesgo, coincidente de alguna 
manera con la división en delegaciones) no pudo ser confirmada no obstante en el análisis 
de agrupamiento espacial local, ya que tan solo fue posible detectar un agrupamiento de 
casos al aplicar un criterio conservador en la interpretación de los resultados e incluyendo 
únicamente las explotaciones con presencia de ovejas (de ovino o mixtas) (Figura 26). 
La ausencia de un patrón localizado en la distribución de las explotaciones positivas de 
rumiantes domésticos en la Comunidad de Madrid fue un denominador común de los 
estudios 2 y 3. Dicha ausencia es particularmente notable en el caso del bovino, ya que 
está en contradicción con los resultados obtenidos en el test de Cuzick y Edwards. Dado 
que la identificación de asociación espacial entre las explotaciones positivas tiene sentido 
biológico dada la naturaleza infecciosa de la fiebre Q y su capacidad de transmisión de 
una granja a otra, estos resultados podrían indicar que, no obstante, dicho riesgo es solo 
patente a niveles muy locales, siendo por tanto insuficiente para la generación de 
agrupamientos más relevantes desde el punto de vista poblacional que pudieran ser 
detectados en el scan statistic. De hecho, la inspección visual de la distribución geográfica 
de explotaciones positivas y negativas, representada en la Figura 19, concuerda con esta 
explicación, dado que los casos parecen estar distribuidos de forma más o menos 
homogénea por toda el área de muestreo, lo que apoyaría la ausencia de agrupación local 






Por el contrario, en los pequeños rumiantes, los resultados de los análisis de detección 
de agrupamiento a nivel local estarían en consonancia con el análisis a nivel global, de 
acuerdo con la teoría antes formulada de que el alto porcentaje de explotaciones positivas 
distribuidas en toda la región de forma homogénea dificultaría la identificación de ningún 
patrón espacial, al estar la enfermedad ampliamente extendida en la región en estas 
especies. Sin embargo, cabe destacar el hecho de que al emplear una interpretación 
conservadora de los resultados serológicos del ELISA se detectó un cluster significativo 
al evaluar los rebaños con presencia de ovejas (solo de ovino o mixtos, n = 129). Las 
diferencias en los resultados en este caso estarían directamente asociadas con empleo 
de una u otra interpretación de los resultados del test diagnóstico, donde encontraríamos 
siete explotaciones con un solo animal con un resultado dudoso en el ELISA, que se 
traduciría en considerar la explotación como positiva con el enfoque sensible pero 
negativa con el enfoque conservador. Este hallazgo pone de manifiesto la importancia de 
realizar una interpretación cuidadosa de los datos a la hora de definir un caso como tal. 
 
La identificación de un patrón de asociación espacial local más marcado en el caso de los 
resultados de Castilla y León respecto a los de Madrid pudo ser indicativo de una dinámica 
de mantenimiento y transmisión de la enfermedad diferente (más activa en el caso de 
Castilla y León). Sin embargo, también pudo tener que ver con la diferencia en la unidad 
de análisis empleada, el municipio en el caso de Castilla y León y el rebaño en el caso de 
la Comunidad de Madrid. El hecho de que la obtención de resultados que muestren 
patrones o asociaciones espaciales diferentes dependa tanto de la escala o tamaño de 
las unidades de análisis como del modo en que se agreguen los datos disponibles es un 
fenómeno ampliamente observado en este tipo de análisis, denominado MAUP 
(Modifiable Areal Unit Problem) (Gehlke y Biehl, 1934; Openshaw, 1983), y que puede por 
tanto condicionar los resultados obtenidos. Así, el empleo de del rebaño como unidad de 
análisis utilizado en el caso de los estudios en Madrid sería más adecuado desde un punto 
de vista biológico de trasmisión de la enfermedad. Sin embargo, la mayor escala de la 
unidad de análisis empleada en Castilla y León, el municipio, en la cual, para clasificar a 
un municipio como positivo era suficiente con que una de las granjas muestreadas en el 
mismo fuera positiva, podría en cierta media ser una limitación del análisis dado que se 
estaría empleando un criterio muy estricto o sensible que podría explicar, al menos 
parcialmente, la detección de la asociación espacial en varios niveles de proximidad 
descrita para Castilla y León. De hecho, se ha descrito que es más frecuente la detección 






El uso del municipio como unidad de análisis espacial en Castilla y León constituye sin 
duda uno de los puntos débiles de este estudio, que tuvo que ser asumido debido a la 
ausencia de información espacial más detallada a nivel de explotación. Sin embargo, y 
como se mencionó anteriormente, la importancia del efecto espacial en el riesgo de 
positividad en Castilla y León quedó también patente en el análisis multivariable. 
En cualquier caso, desde un punto de vista metodológico, los resultados obtenidos en los 
tres estudios ponen de manifiesto la importancia del empleo de más de un test analítico 
a la hora de evaluar la posible existencia de un patrón espacial en la distribución de una 
determinada enfermedad en una región de estudio, así como la influencia de la definición 
de un caso positivo sobre los resultados. La interpretación conjunta de las distintas 
observaciones permite formular hipótesis y llegar a conclusiones que muestren el mayor 
sentido biológico posible y por tanto sean más representativas de la epidemiología de la 
enfermedad en estudio. 
En cuanto al análisis de factores de riesgo llevado a cabo en los tres estudios, los 
resultados obtenidos están, en líneas generales, en consonancia con las observaciones 
descritas en otros trabajos de investigación y que han contribuido a definir los principales 
aspectos característicos de la epidemiología de la enfermedad en poblaciones de 
rumiantes domésticos en distintas regiones del mundo. Sin embargo, ello no resta interés 
ni valor a los resultados obtenidos, ya que los trabajos que constituyen la presente 
memoria aportan información que no había sido evaluada en otras regiones de España 
con anterioridad y por ello valiosa para contribuir a ampliar el conocimiento sobre la 
epidemiología de la fiebre Q en rumiantes domésticos en nuestro país.  
En primer lugar, en cuando a factores de riesgo a nivel de municipio, su estudio solo 
se contempló en el caso del estudio 1, en rebaños ovinos de Castilla y León, donde se 
evaluó el efecto del número de explotaciones y animales de las especies ovina y caprina, 
así como la densidad de estos (individual y de explotación) por municipio. Así, la inclusión 
de la densidad de explotaciones en los modelos finales de cada año de estudio permitió 
un mejor ajuste de los mismos, lo que sugeriría un aumento del riesgo de positividad 
asociado al incremento de la densidad del municipio de origen. El mayor riesgo presente 
en zonas de alta densidad ganadera ha sido descrito previamente en otros trabajos, tanto 
en pequeños rumiantes (Lambton et al., 2016; Meadows et al., 2015a; Schimmer et al., 
2011; Schimmer et al., 2014) como en bovino (Nusinovici et al., 2014). En dichas zonas, 





parte de un número superior de animales excretores, y a su vez, la proximidad entre 
granjas facilitaría la transmisión aerógena de C. burnetii de una explotación a otra.  
En lo que se refiere a los factores de riesgo a nivel de explotación, el tipo de aptitud 
productiva presentó una asociación inequívoca con los resultados en los tres estudios 
aquí presentados. Así, tanto en ovino de Castilla y León (estudio 1) como en bovino y 
pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid (estudios 2 y 3), los modelos empleados 
identificaron a la aptitud láctea como factor de riesgo asociado a la mayor probabilidad de 
detección de resultados positivos en la serología de fiebre Q dentro de un rebaño.  
En el caso del estudio 1, el número medio de animales positivos del total de muestreados 
por explotación en granjas de aptitud láctea fue superior al doble de los detectados en 
explotaciones de carne en todos los años de estudio salvo en 2012. Esto se tradujo en 
una estimación posterior mediana del OR de detectar un ovino positivo en un rebaño de 
aptitud láctea del 2,28 respecto a un rebaño de aptitud cárnica en los años 2009-2011, 
mientras que en 2012 esta diferencia fue menos acusada (OR = 1,29).  
 
En el caso del estudio 3, realizado en explotaciones de pequeños rumiantes de la 
Comunidad de Madrid, se estimó un OR indicador del riesgo de detectar un ovino positivo 
en un rebaño de aptitud láctea de 2,92 respecto a los rebaños de aptitud cárnica, resultado 
similar al del estudio 2. En este caso, las prevalencias de los rebaños de leche fueron del 
67% frente al 43% en rebaños carne, valores dentro del rango descrito en estudio en 
Castilla y León, lo que podría indicar que la aptitud productiva es un factor que afecta de 
manera similar a los rebaños de ovino (y pequeños rumiantes en general en el caso del 
estudio 3) en las dos comunidades autónomas estudiadas. En el caso de las 
explotaciones de aptitud mixta (doble propósito), se observó que tanto el nivel de 
prevalencia observado (83%) como el OR respecto a las explotaciones de carne era 
superior al observado en las de leche, si bien solo se incluyeron en el estudio seis rebaños 
de este tipo, lo que dificulta la interpretación de resultados y obtención de conclusiones a 
partir de los mismos, como queda reflejado en los intervalos de confianza generados 
mediante bootstrapping. En cualquier caso, el hecho de que los rebaños mixtos incluyan 
animales de aptitud lechera implica que el manejo productivo pueda estar más próximo a 
una explotación de leche que de carne, lo que podría asociarse a las elevadas 
prevalencias descritas. 
 
El mayor riesgo de positividad en explotaciones de leche, descrito con anterioridad en 





Vangeel et al., 2012) y ovino y caprino (Meadows et al., 2015a, b) se asocia normalmente 
a una mayor intensificación en el manejo de las explotaciones de leche, en las que suelen 
combinarse dos factores: censos elevados y la constante estabulación de los animales, 
lo que favorecería especialmente la concentración de C. burnetii en las instalaciones y, 
por tanto, la dispersión de la misma dentro del rebaño. Otro de los aspectos que 
caracterizan el manejo intensivo de los rebaños de leche es el relacionado con el manejo 
de los periodos de paridera. Dicho periodo es el de más alto riesgo de infección, ya que 
durante el aborto o el parto se liberan cantidades masivas de microorganismos al 
ambiente (van den Brom et al., 2015c): en rebaños de leche de todas las especies de 
rumiantes domésticos se tiende a que tengan lugar partos durante todo el año con el fin 
de mantener la producción láctea, incluso en pequeños rumiantes, poliéstricos 
estacionales en condiciones naturales. De hecho, se ha identificado como factor de riesgo 
en explotaciones caprinas la existencia de épocas de parto sucesivas en el mismo año de 
acuerdo con un modelo de producción más intensificado (Bond et al., 2016). En 
explotaciones de carne, sin embargo, el periodo de paridera suele tener un carácter más 
estacional, especialmente en pequeños rumiantes, donde se tiende a ajustar a los 
momentos del año con mayor demanda en los mercados de cada región (Hogerwerf et 
al., 2013), pero también en bovino, lo que podría limitar los periodos de riesgo de 
diseminación del patógeno en el rebaño, disminuyendo por tanto la prevalencia intra-
rebaño. 
Si bien en otros países, como Canadá, se ha demostrado que el tipo de producción está 
asociado de manera significativa con los niveles de seropositividad en pequeños 
rumiantes, siendo estos más altos en granjas ovinas y caprinas de producción láctea 
(Meadows et al., 2015a, b), en España nunca se había evaluado este factor de riesgo en 
estas especies, dado el reducido número de estudios publicados. Así, la mayoría de los 
estudios realizados en ovino se han llevado a cabo en el País Vasco, donde 90% de los 
rebaños están formados por ovejas de aptitud láctea de raza Latxa en régimen semi-
extensivo. 
En el caso del estudio 2, llevado a cabo en bovino de la Comunidad de Madrid, también 
pudo observarse un nivel de seroprevalencia de rebaño en explotaciones de leche mucho 
más elevado que en el de carne (un 75% en rebaños de aptitud láctea frente a un 25% en 
rebaños de carne). Así, el riesgo de encontrar al menos un animal seropositivo en granjas 
de leche fue nueve veces más alta que la posibilidad de detectar un animal reactor en 
explotaciones de carne (Tabla 19), una diferencia sustancialmente mayor que la descrita 





estudios sobre prevalencias en bovino de distintos países (estimadas mediante test 
serológicos individuales o a partir de análisis con ELISA o PCR de muestras de tanque 
de leche) que muestran resultados similares a los observados en el estudio 2 (75%) 
(Tablas 1 y 2). Si bien en España no se ha publicado ningún estudio evaluando este factor 
de riesgo en un solo trabajo, en dos estudios realizados en la provincia de Vizcaya sobre 
rebaños bovinos de leche con manejo intensivo y semi-intensivo y rebaños de carne de 
tipo extensivo, se observaron prevalencias de rebaño e individuales similares (Astobiza 
et al., 2012a; Ruiz-Fons et al., 2010), si bien la prevalencia intra-rebaño observada fue 
superior en el caso de explotaciones de leche respecto a las de carne (13,5% de los 
rebaños de leche estudiados presentaban una prevalencia intra-rebaño superior al 20% 
frente a un 7,1% en los de carne), lo cual pondría explicarse por una circulación más 
activa de la bacteria en rebaños de leche. Finalmente, cabe destacar que en el estudio 2 
de la presente tesis se han evaluado por primera vez los niveles de fiebre Q en ganado 
de lidia, no habiéndose detectado animales reactores en este tipo de rebaños, lo que 
sugiere que el manejo extensivo propio de este tipo de producción podría ayudar a 
disminuir el riesgo de infección por C. burnetii, aunque en este caso no se puede descartar 
un efecto asociado a la raza.  
 
Otro de las variables a nivel de rebaño que se evaluó en los tres estudios fue el censo de 
las explotaciones. Así, en el caso del estudio 1 la variable tamaño de explotación se 
incluyó en el modelo final de los años 2009 a 2011 categorizada en cuartiles, donde en 
todos los años se observó que el OR de los rebaños incluidos en los cuartiles 2, 3 y 4 fue 
superior respecto al cuartil 1, valor que en el caso de los años 2009 y 2010 se 
incrementaba progresivamente con el cuartil. Aunque dicha variable no fue incluida en el 
modelo final de 2012, también en dicho año se observó una cierta tendencia en el 
aumento de la prevalencia de rebaño en cuartiles superiores (Tabla 17). 
En el caso del estudio 2 llevado a cabo en bovino de la Comunidad de Madrid se 
obtuvieron resultados similares a este respecto, observándose que el porcentaje de 
rebaños positivos en el cuartil 1 era del 26% mientras que en el cuartil 4 ascendía a un 
41%. Sin embargo, en este caso, a pesar de que en el análisis univariable se observaron 
diferencias estadísticamente significativas, esta variable no fue retenida en el modelo 
final. Esta asociación entre el incremento el tamaño de rebaño y el riesgo de exposición 
a fiebre Q ha sido ampliamente descrita en diversos estudios en España (Piñero et al., 
2014b) y otros países (sección 2. 2. 4. 2.). Esta relación entre el incremento del riesgo de 
acuerdo al tamaño de la explotación puede relacionarse con el hecho de que la población 





hembras preñadas que pueden estar infectadas y, por tanto, pueden excretar C. burnetii 
durante el parto o el aborto, contaminando así el ambiente. Por otra parte, un mayor censo 
implica una población susceptible de contraer la infección mayor, lo cual, a su vez, dificulta 
la eliminación de la infección en el rebaño. También los rebaños más grandes suelen 
tener un mayor número de entradas de animales y con ello mayor probabilidad de entrada 
del patógeno. 
En el caso del estudio 3, sin embargo, no se identificó asociación alguna entre el tamaño 
de las explotaciones de pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid y el riesgo de 
exposición a C. burnetii. De hecho, el porcentaje de rebaños positivos fue similar en los 
cuatro cuartiles (entre el 46% y el 54%). Este hallazgo podría asociarse al hecho de que 
en los rebaños del estudio 3, presentaron, en general, un tamaño de rebaño reducido 
(RIQ = 15 - 175) que podría haber determinado que no se observasen diferencias 
asociadas a este factor, claramente inferiores a los descritos en el estudio 1 en Castilla y 
León (RIQ = 92 - 460). Sin embargo, en un estudio realizado en rebaños de pequeños 
rumiantes en Italia con un censo muy reducido sí pudo identificarse el tamaño de rebaño 
como factor de riesgo (Rizzo et al., 2016). 
Otra de las variables a nivel de rebaño evaluadas en el estudio 1 en rebaños ovinos de 
Castilla y León como posible factor de riesgo fue el manejo productivo de las 
explotaciones (de tipo extensivo, intensivo o mixto). En dicho trabajo se observó que, en 
los cuatro años de estudio, el porcentaje de rebaños positivos entre los que presentaban 
cierto nivel de intensificación (intensivos o mixtos) era superior al mostrado por aquellos 
rebaños puramente extensivos (63% vs. 66% en 2009, 52% vs. 60% en 2010, 53% vs. 
64% en 2011 y 74% vs. 78% en 2012). Así, esta variable fue retenida en el modelo final 
de los años 2011 y 2012 ya que mejoraba el ajuste de los mismos. Como se ha venido 
describiendo a lo largo de esta memoria, las distintas características de la producción 
intensiva, tales la mayor densidad de animales en las explotaciones, asociadas a la 
estabulación y al mayor censo, así como el incremento de los partos y su presencia 
durante todo el año, hacen que el riesgo de exposición a C. burnetii sea superior en este 
tipo de explotaciones. 
Por otro lado, en el caso del estudio 2 en bovino de la Comunidad de Madrid, tanto el 
estatus frente a fiebre Q como el tipo productivo de la explotación más cercana a cada 
una de las explotaciones estudiadas fueron identificados como posibles factores de riesgo 
en el análisis bivariado de los datos, si bien en el modelo multivariable no mostraron 





En el caso del estudio 1 en ovino de Castilla y León, el hecho de que en cada año de 
estudio variasen las variables incluidas en el modelo final que por tanto se encontrasen 
diferencias en las variables que definían el riesgo de exposición a C. burnetii pudo estar 
asociado en parte con las subpoblaciones muestreadas en cada uno de los años, dado 
que no más del 50% de las granjas fue incluida en dos años consecutivos. 
Pasando a los factores de riesgo identificados a nivel individual, evaluados en los 
estudios 2 y 3 de la presente memoria, la edad de los animales (categorizada en 
cuartiles) fue identificada como factor de riesgo en rebaños bovinos y de pequeños 
rumiantes de la Comunidad de Madrid. El incremento del número de animales reactores 
en individuos de más edad es un fenómeno que ha sido ampliamente descrito en diversos 
estudios de distintas regiones y con diferentes sistemas de explotación, tanto en bovino 
como en pequeños rumiantes (sección 2. 2. 4. 1.). En España, este factor de riesgo ha 
sido identificado en el caso de bovino de leche (Astobiza et al., 2012a; Piñero et al., 2014b) 
ovino de leche (García-Pérez et al., 2009), ovino de carne en régimen semi- extensivo 
(Díaz et al., 2014) así como en pequeños rumiantes en régimen semi-extensivo (Ruiz-
Fons et al., 2010). Esta asociación vendría explicada por el hecho de que la probabilidad 
de exposición a C. burnetii en algún momento de la vida del animal se incrementa con el 
paso del tiempo. Además, se ha observado además una relación entre el mayor riesgo de 
seropositividad y el comienzo de la actividad reproductiva de los animales, por una parte, 
por el hecho de que es en ese periodo en el que los individuos pasan a estar en contacto 
con los grupos de individuos adultos de la explotación, lo que incrementa el riesgo de 
infección por contacto con animales infectados, y por otro lado porque en el momento del 
acontecimiento reproductivo se produce un incremento de los niveles de anticuerpos en 
individuos infectados (Astobiza et al., 2012a; García-Pérez et al., 2009; Tutusaus et al., 
2013). Sin embargo, a pesar de que la edad es uno de los factores de riesgo más 
ampliamente identificados, existen algunos estudios en los que no se ha demostrado tal 
asociación, como en el realizado en vacuno de carne en régimen extensivo en España 
(Ruiz-Fons et al., 2010) o en vacuno de leche en Irlanda (Ryan et al., 2011b). 
En el estudio 2, la asociación entre la edad y el resultado del test se detectó tanto en 
bovinos de leche como de carne y en ambos casos se encontró una proporción más alta 
de animales reactores principalmente en individuos de más de cinco años. Sin embargo, 
la tendencia en la probabilidad esperada de obtener un resultado positivo obtenida en el 
análisis de regresión fue claramente diferente dependiendo del tipo de producción del 
rebaño de origen, con una probabilidad media predicha del 25% en ganado de leche de 





años (Figura 21). Esto explicaría que, a pesar de que la muestra de ganado lechero del 
citado estudio en general era más joven que el ganado vacuno, y la edad se asoció con 
resultados positivos, existía una mayor proporción de animales reactores dentro de los 
rebaños de leche. De hecho, al llevar a cabo el análisis empleando la interpretación 
conservadora del test ELISA, la relación entre la edad y el resultado positivo en el test 
pasaba a ser no significativa en ganado de carne, lo que sugeriría una asociación más 
débil en este tipo productivo. También en el estudio 3 se pudo observar esta relación entre 
la edad y resultado serológico en pequeños rumiantes, observándose una proporción más 
alta en animales de más de seis años, similar a lo observado en el estudio en bovino. 
En el estudio 2 llevado a cabo en rebaños de bovino de la Comunidad de Madrid, también 
se evaluaron como posibles factores de riesgo a nivel individual el origen de los animales 
(nacidos en la propia explotación o comprados) y el número de movimientos entre granjas, 
dado que en distintos trabajos se ha puesto de manifiesto el aumento del riesgo asociado 
con la entrada de animales externos (Brennan y Christley, 2012; Obaidat y Kersh, 2017), 
así como el mayor número de movimientos entre granjas (Nusinovici et al., 2014; Paul et 
al., 2014). No obstante, en este estudio ninguno de estos dos factores mostró una 
asociación significativa con los resultados serológicos individuales. 
En lo que respecta a las limitaciones del presente trabajo, uno de los aspectos que podría 
haber condicionado los resultados obtenidos en los tres estudios son los valores de 
especificidad y sensibilidad asumidos para el test ELISA empleado en los mismos. 
Dichos valores (que si bien fueron ligeramente distintos en cada trabajo esto supuso un 
impacto mínimo en el número final de animales a muestrear) se estimaron teniendo en 
cuenta los distintos resultados reflejados en distintos trabajos publicados en torno a la 
evaluación diagnóstica de diversos test ELISA. Así, si bien en general se asume que la 
eficiencia de los test ELISA para detección de anticuerpos frente a C. burnetii en 
rumiantes es alta, los distintos estudios disponibles han reportado una amplia 
variabilidad en cuanto a la eficiencia diagnóstica dependiendo del test (Tabla 7), aspecto 
por otra parte esperable y que puede venir determinado por diversos aspectos como el 
antígeno empleado, la especie de procedencia del suero, la definición de caso en cada 
estudio, etc.   
Otra de las limitaciones del presente trabajo en lo que respecta al análisis espacial está 
en relación con el hecho ya citado del empleo de una unidad de análisis diferente en el 
estudio 1 en ovino de Castilla y León (donde se empleó el municipio como unidad de 





de la Comunidad de Madrid (donde la unidad de análisis fue la explotación). Como se ha 
comentado anteriormente, el empleo de una diferente unidad de análisis condiciona la 
definición de caso y por ello puede haber afectado a los resultados obtenidos en el caso 
de los datos de Castilla y León y a su comparación con los obtenidos en la Comunidad de 
Madrid, debido en parte al problema denominado MAUP también citado anteriormente.  
También en el caso del estudio en ovino en Castilla y León ha de contemplarse como 
posible limitación el hecho de que, a diferencia de los dos estudios realizados en Madrid 
(en los que la selección de explotaciones se realizó de manera aleatoria dentro del total 
de rebaños registrados en la comunidad autónoma), en Castilla y León, las regiones 
susceptibles de muestrearse se circunscribieron a aquellas UVLs consideradas de riesgo 
de frente a tularemia de acuerdo al Procedimiento de vigilancia de dicha enfermedad, en 
el marco del cual se realizó el muestreo para fiebre Q. Esto implicó que ciertas zonas de 
la región quedaran fuera del muestreo, lo que junto con el hecho de que las explotaciones 
a muestrear se seleccionaron por conveniencia y no de forma aleatoria, hacen que no 
pueda descartarse un posible sesgo en los resultados asociado a las características del 
muestreo. 
Otra de las diferencias metodológicas entre los tres estudios aquí presentados y que 
podrían influir en los resultados obtenidos fue el empleo de diferentes aproximaciones 
analíticas a la hora de abordar el análisis multivariable dependiendo el estudio. En el 
análisis de los datos de ovino de Castilla y León se empleó un modelo Bayesiano, más 
apropiado para el análisis de estructuras jerárquicas más complejas, como en este caso 
era las explotaciones pertenecientes a sus correspondientes municipios (Carlin y Louis, 
2009) mientras que los datos de bovino, ovino y caprino de la Comunidad de Madrid se 
analizaron mediante un análisis frecuentista.  
En resumen, el trabajo realizado en la presente memoria de tesis doctoral aporta 
información relevante para el conocimiento de la epidemiología de la fiebre Q en 
rumiantes domésticos en la zona de la meseta central, en concreto en ovino en Castilla y 
León y en bovino, ovino y caprino en la Comunidad de Madrid. En dichas regiones la 
información disponible sobre fiebre Q en sus principales reservorios ha sido hasta ahora 
muy limitada a pesar de que en ambas la producción ganadera de estas especies 
presenta un papel relevante. Así, los resultados aquí presentados ponen de manifiesto 
que la epidemiología de esta enfermedad presenta importantes puntos en común en las 
distintas especies, regiones y años evaluados. Así, se ha evidenciado la amplia 





vez en la que se evalúa esta enfermedad en ganado de lidia. Además, también se han 
identificado factores de riesgo asociados a la exposición a la bacteria en las poblaciones 
de estudio, como es el caso de la aptitud láctea en los tres trabajos, el tamaño de rebaño 
y el manejo productivo más intensivo y la densidad de pequeños rumiantes del municipio 
de origen en ovino de Castilla y León, así como el incremento de la edad de los animales 
tanto en bovino como en pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid. Asimismo, 
también se identificó que la distribución de casos en ovino de Castilla y León no era 
homogénea en todo el territorio, sino que estaba influida en los cuatro años de estudio 
por un componente espacial persistente incluso tras tener en cuenta el efecto de otras 
variables asociadas con el riesgo de positividad en el ELISA, habiéndose identificado un 
cluster de alta incidencia de casos en cada año del estudio. Estos resultados contribuyen 
a determinar qué tipo de explotaciones y qué regiones presentan mayor riesgo de 
exposición a C. burnetii, lo que resulta de utilidad a la hora de establecer planes de 
vigilancia.  Asimismo, la ampliación del conocimiento de la epidemiología en estas 
regiones podría contribuir a poder dar una respuesta más rápida y adecuada ante la 
posible aparición de un brote, ya que el éxito del control de cualquier enfermedad 
infecciosa pasa por conocer adecuadamente su epidemiología.  
En cualquier caso, es necesario seguir llevando a cabo estudios sobre fiebre Q en estas 
regiones, dado que aún existen numerosos aspectos sobre la misma sin esclarecer, como 
poder determinar las causas asociadas a la dependencia espacial de los resultados 
observados en Castilla y León. Así, sería de gran interés la evaluación de posibles 
factores de riesgo de tipo ambiental que pudieran tener una influencia en la epidemiología 
de la enfermedad. Asimismo, en el caso de Castilla y León, también aportaría información 
valiosa la evaluación de la presencia y distribución de la enfermedad en ganado bovino y 
caprino, también presentes en la comunidad autónoma pero no estudiados hasta la fecha. 
Por otra parte, sería conveniente la realización de estudios de detección directa de C. 
burnetii en explotaciones de estas regiones, con el fin de confirmar la circulación activa 
de la bacteria y determinar el verdadero riesgo de las tres especies de rumiantes 
domésticos como fuente de infección a C. burnetii en estas dos comunidades autónomas. 
Asimismo, dichos estudios serían de utilidad para identificar los genotipos circulantes, la 
posible preferencia de hospedador en los mismos, y su comparación con los genotipos 
























7. CONCLUSIONES  
 
1. Los niveles de seroprevalencia frente a Coxiella burnetii en el ganado ovino de 
Castilla y León durante 2009-2012, determinados mediante la detección de 
anticuerpos específicos, fueron elevados (superiores al 50% y 10% en rebaño e 
individual, respectivamente), lo que sugiere un amplio grado de exposición de esta 
especie ganadera a C. burnetii. 
 
2. Los niveles de seroprevalencia frente a C. burnetii observados en rumiantes 
domésticos de la Comunidad de Madrid en 2009 y 2011 (30% y 7% en rebaño e 
individual respectivamente en explotaciones de bovino, 47% en rebaño en rebaños 
de pequeños rumiantes y 14% y 22% individual en ovino y caprino, 
respectivamente), son indicativos de un alto grado de exposición a la citada 
bacteria en las tres especies evaluadas, siendo este efecto más marcado en el 
caso de los pequeños rumiantes. 
 
3. El análisis de los datos de seroprevalencia frente a C. burnetii reveló la existencia 
de un marcado y estable patrón espacial a nivel global y local en la distribución de 
los animales y explotaciones seropositivos en Castilla y León en 2009-2012. 
 
4. En el caso de los rumiantes de la Comunidad de Madrid, dicho patrón de 
distribución espacial fue menos evidente, lo que sugeriría un riesgo de exposición 
a C. burnetii más homogéneo en toda la región de estudio. 
 
5. El análisis de los resultados obtenidos en ganado ovino de Castilla y León permitió 
identificar un mayor riesgo de exposición a C. burnetii en animales pertenecientes 
a explotaciones de leche (2009-2011), intensivas/de manejo mixto (2011 y 2012) 
y de mayor tamaño (2009-2011). 
 
6. En el caso de los rumiantes de la Comunidad de Madrid, se determinó que el 
riesgo de exposición a C. burnetii era superior en explotaciones de aptitud láctea, 
así como en animales de mayor edad tanto en bovino como en pequeños 
rumiantes. Además, en el caso de los rebaños bovinos, también se identificó un 
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9.1. ANEXO I. LISTA DE ABREVIATURAS 
 
AEMET = Agencia Española de Meterorología. 
AIC = Akaike Information Criteria. 
ADN = Ácido desoxirribonucleico. 
AG = Aglutinación. 
ARNr = Ácido ribonucleico ribosómico. 
AUC = Area Under the Curve. 
DIC = Deviance Information Criteria. 
DO = Densidad óptica. 
EE.UU. = Estados Unidos de América. 
EFSA: European Food Safety Authority. 
ELISA: Enzyme-linked immunoassay.  
Et al. = et alii (y otros). 
Etc. = etcétera. 
OIE: Organización Mundial de Sanidad Animal. 
FC = Fijación del complemento.  
GIS = Geographic Information System. 
IFI = Inmunofluorescencia indirecta.  
IgG = Inmunoglobulina G. 
IgM = Inmunoglobulina M. 
ISCIII = Instituto de Salud Carlos III. 
ITACyL = Instituto tecnológico Agrario de Castilla y León. 
km = Kilómetro.  
km2 = Kilómetro cuadrado. 
LCV = Large Cell Variant. 
LPS = Lipopolisacárido. 
MAP = microaglutinación en porta. 
MAUP = Modifiable Areal Unit Problem. 
Mb = Pares de megabases. 
mg = Miligramos. 
MAPAMA = Ministerio de Agricultura, Pesca, Alimentación y Medioambiente. 
MLVA = Multiple Locus Variable-number tandem repeat Analysis. 
NA = No aplicable. 
ND = No disponible. 
PCR = Reacción en cadena de la polimerasa. 
PBAP = Probabilidades Bayesianas a posteriori. 
RIQ = Rango intercuartílico. 
SCV = Small Cell Variant. 
SDC = Small Dense Cell. 
Spp. = Las especies del género. 
UVL = Unidad Veterinaria Local. 






9.2. ANEXO II. LISTA DE FIGURAS 
Figura 1. Representación del número de casos humanos anuales de fiebre Q en España recogidos por la 
Red Nacional de Vigilancia Epidemiológica. Fuente: informes anuales de enfermedades de declaración 
obligatoria del ISCIII.  
Figura 2. Número de pequeños rumiantes censados en Castilla y León entre los años 2009 y 2012, sin incluir 
aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de cebaderos. Información facilitada por 
el Servicio de Sanidad Animal de la Junta de Castilla y León. 
Figura 3. Distribución del censo de pequeños rumiantes por municipio en la Comunidad de Castilla y León 
entre los años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica 
de cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad 
Animal de la Junta de Castilla y León. 
Figura 4. Distribución de la densidad de pequeños rumiantes por municipio en la Comunidad de Castilla y 
León entre los años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación 
zootécnica de cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de 
Sanidad Animal de la Junta de Castilla y León. 
Figura 5. Distribución del número de explotaciones de pequeños rumiantes por municipio en la Comunidad 
de Castilla y León en los años 2009-2012, sin incluir aquellas con clasificación zootécnica de cebaderos. Este 
mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal de la Junta de 
Castilla y León. 
Figura 6. Distribución del censo de ovinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los años 
2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de cebaderos. 
Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal de la 
Junta de Castilla y León. 
Figura 7. Distribución de la densidad de ovinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los 
años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de 
cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal 
de la Junta de Castilla y León. 
Figura 8. Distribución del censo de caprinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los años 
2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de cebaderos. 
Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal de la 
Junta de Castilla y León. 
Figura 9. Distribución de la densidad de caprinos por municipio en la Comunidad de Castilla y León entre los 
años 2009 a 2012, sin incluir aquellos pertenecientes a explotaciones con clasificación zootécnica de 
cebaderos. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Servicio de Sanidad Animal 





Figura 10. Distribución del número de explotaciones y número de cabezas de bovino por municipio en la 
Comunidad de Madrid en el año 2011. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por 
el Área de Ganadería de la Comunidad de Madrid. 
Figura 11. Distribución del número cabezas de pequeños rumiantes (ovino y caprino) y del número de 
explotaciones de pequeños rumiantes (ovino, caprino y mixtas) por municipio en la Comunidad de Madrid en 
el año 2011. Este mapa ha sido construido a partir de la información facilitada por el Área de Ganadería de la 
Comunidad de Madrid.  
Figura 12. Distribución de los municipios de Castilla y León incluidos en el estudio durante los cuatro años 
del mismo (2009-2012) y representación del número de años en los que cada municipio fue muestreado. 
Figura 13. Número de rebaños ovinos muestreados por municipio de Castilla y León incluidos en el estudio 
durante los cuatro años del mismo. 
Figura 14. Localización y características de los clusters de alta incidencia de fiebre Q detectados en cada 
uno de los años de estudio en rebaños ovinos de Castilla y León. El centroide y la extensión de cada cluster 
está representado por el punto y el círculo rojo en cada mapa, respectivamente. 
Figuras 15.A y 15.B. Representación gráfica de los resultados de odds ratio e intervalos posteriores de 
probabilidad asociadas a la aptitud productiva [cárnica (categoría de referencia) vs. láctea] (figura 15.A) y del 
manejo [intensivo o mixto (categoría de referencia) vs. extensivo] (figura 15.B) estimados mediante un modelo 
multivariable sobre datos de ovinos de Castilla y León positivos al test ELISA frente a C. burnetii en los años 
en los que dichas variables se asociaron con la variable respuesta. La línea roja discontinua representa la 
ausencia de asociación (OR = 1). 
Figuras 16. A, 16. B y 16.C. Representación gráfica de los resultados de odds ratio e intervalos posteriores 
de probabilidad asociadas al tamaño de rebaño clasificado en cuartiles en los años 2009 (figura 16.A), 2010 
(figura 16.B), y 2011 (figura 16.C) estimados mediante un modelo multivariable sobre datos de ovinos de 
Castilla y León positivos al test ELISA frente a C. burnetii. La línea roja discontinua representa la ausencia de 
asociación (OR = 1). 
Figura 17. Distribución de los valores medianos del factor aleatorio con estructura espacial Si estimado 
mediante un modelo multivariable en las regiones de estudio durante los cuatro años de estudio en rebaños 
ovinos de Castilla y León (2009-2012). 
Figura 18. Representación del número y porcentaje de rebaños bovinos de la Comunidad de Madrid 
seropositivos y seronegativos a fiebre Q en 2009, en función de la aptitud. Los rebaños de lidia (n = 18) 
mostraron todos un resultado negativo. 
Figura 19. Distribución espacial de 110 explotaciones de bovino de la Comunidad de Madrid analizadas 
mediante un test ELISA para la detección de anticuerpos específicos frente a C. burnetii en octubre y 
noviembre de 2009. Los puntos negros representan explotaciones seropositivas (con al menos un animal 





Figura 20. Curvas ROC de los modelos de regresión logística a nivel de rebaño, individual para los animales 
de aptitud láctea e individual para los animales de aptitud cárnica en bovinos de la Comunidad de Madrid en 
2009.  
Figura 21. Probabilidad esperada de obtener un resultado positivo en el test ELISA para C. burnetii en función 
de la edad en bovinos de aptitud láctea y cárnica en la Comunidad de Madrid. Las líneas de puntos 
horizontales indican el 25% y el 50% de la probabilidad esperada de encontrar un resultado positivo.  
Figura 22. Representación del número y porcentaje de rebaños de pequeños rumiantes de la Comunidad de 
Madrid seropositivos y seronegativos a fiebre Q en 2011, en función de las especies presentes en los mismos. 
Figura 23. Representación del número y porcentaje de rebaños de pequeños rumiantes de la Comunidad de 
Madrid seropositivos y seronegativos a fiebre Q en 2011, en función de la aptitud productiva de los mismos. 
Figura 24. Representación del número y porcentaje de ovejas y cabras de la Comunidad de Madrid 
seropositivas y seronegativas a fiebre Q en 2011, en función de la especie. 
Figura 25. Representación de la tendencia ascendente en el número de animales positivos respecto al total 
de muestreados en el test ELISA en pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid en 2011 de acuerdo al 
incremento de la edad de los mismos. Resultados transformados logarítmicamente.  
Figura 26. Representación del número y porcentaje de rebaños de pequeños rumiantes de la Comunidad de 
Madrid seropositivos y seronegativos a fiebre Q en 2011, en función de las especies presentes en los mismos. 
Figura 27. Curvas ROC del modelo de regresión logística a nivel de rebaño para las explotaciones de 
pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid que incluyó la aptitud como efecto fijo y la delegación como 
factor aleatorio (modelo lineal generalizado mixto). 
Figura 28. Efectos aleatorios estimados a través del modelo final que incluía la edad categorizada asociados 
a cada una de las 75 explotaciones de pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid con al menos un 
animal positivo analizadas en la región de Madrid. 
Figura 29. Curva ROC del modelo de regresión logística a nivel individual en pequeños rumiantes de la 
Comunidad de Madrid que incluyó únicamente la edad como efecto fijo. 
 
Figura 30. Secuencia propuesta para el cálculo sistemático de las dinámicas epidemiológicas de las 
enfermedades infecciosas. Adaptado de Pérez, 2015. 
 
Figuras 31.A y 31.B. Representación de los resultados de seroprevalencia de fiebre Q individual (Figura 
30.A) y de rebaño (Figura 30.B) observados en el estudio 1 en ganado ovino de Castilla y León en los años 
2009-2012 respecto a la frecuencia de los distintos niveles de seroprevalencia ovina observados 
mundialmente de acuerdo a los datos recogidos en las Tablas 3 y 13. La línea azul representa la curva normal 







9.3. ANEXO III.  LISTA DE TABLAS 
Tabla 1. Resumen de los principales estudios basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 
frente a C. burnetii en muestras de suero de ganado bovino en distintas regiones del mundo. AG = 
aglutinación. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia 
indirecta. ND = no disponible. 
Tabla 2. Resumen de los principales estudios de prevalencias de fiebre Q en bovino en distintas regiones del 
mundo basados en la detección de ADN del patógeno o de anticuerpos específicos frente a C. burnetii en 
muestras de tanque leche. AG = aglutinación. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del 
complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. ND = no disponible.  
Tabla 3. Resumen de los principales estudios basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 
frente a C. burnetii en muestras de suero de ganado ovino en distintas regiones del mundo. ELISA = enzyme-
linked immunoassay. FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. AG = aglutinación. 
ND = no disponible.  
 
Tabla 4. Resumen de los principales estudios de prevalencias de fiebre Q en ovino en distintas regiones del 
mundo basados en la detección de ADN del patógeno o de anticuerpos específicos frente a C. burnetii en 
muestras de tanque de leche. ELISA = Enzyme-linked immunoassay. 
Tabla 5. Resumen de los principales estudios basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 
frente a C. burnetii en muestras de suero de ganado caprino en distintas regiones del mundo. AG = 
aglutinación. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia 
indirecta. ND = no disponible.  
Tabla 6. Resumen de los principales estudios de prevalencias de fiebre Q en caprino en distintas regiones 
del mundo basados en la detección de ADN del patógeno o de anticuerpos específicos frente a C. burnetii. 
en muestras de tanque de leche. ELISA = Enzyme-linked immunoassay. FC = Fijación del complemento. 
Tabla 7.  Valores de sensibilidad y especificidad diagnóstica de diversos test ELISA evaluados en distintos 
estudios realizados en rumiantes domésticos. 
Tabla 8. Resumen de los principales estudios sobre casos humanos de fiebre Q en España reportados en la 
literatura. ND = no disponible. 
Tabla 9. Principales estudios sobre seroprevalencias humanas a C. burnetii en España. FC = fijación del 
complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. MAP = microaglutinación en porta. 
Tabla 10. Proporciones de casos humanos positivos a fiebre Q en España en función del género en trabajos 
publicados en la literatura científica entre 1985 y 2014. 
Tabla 11. Número de casos por Comunidad Autónoma recogidos por la Red Nacional de Vigilancia 





Tabla 12. Resumen de los principales trabajos basados en la determinación de prevalencias de anticuerpos 
frente a C. burnetii en ganado bovino en distintas regiones de España. ELISA = enzyme-linked immunoassay. 
FC = fijación del complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. ND = no disponible. 
Tabla 13. Resumen de los principales trabajos sobre prevalencias de anticuerpos frente a C. burnetii en 
ganado ovino en distintas regiones de España. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del 
complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta. ND = no disponible. 
Tabla 14. Resumen de los principales trabajos sobre prevalencias de anticuerpos frente a C. burnetii en 
ganado caprino en distintas regiones de España. ELISA = enzyme-linked immunoassay. FC = fijación del 
complemento. IFI = inmunofluorescencia indirecta.  
Tabla 15. Resultados serológicos a nivel de municipio, de rebaño e individual de los ovinos procedentes de 
explotaciones de Castilla y León muestreados durante los años 2009-2012. 95% IC: intervalo de confianza al 
95%. 
Tabla 16. Número medio de ovinos seropositivos por explotación muestreada en función de cada una de las 
variables a nivel de rebaño disponibles en rebaños de Castilla y León muestreados entre los años 2009 y 
2012. Entre paréntesis se indica el intervalo de confianza al 95%. 
Tabla 17.  Estimaciones de las distribuciones posteriores [mediana e intervalos posteriores de probabilidad 
al 95% (IPP)] de las odds ratio (OR) en al análisis univariable para los ovinos positivos al test ELISA frente a 
C. burnetii en función de las características de rebaño en explotaciones de Castilla y León en los años 2009-
2012. NA = no aplicable. 
Tabla 18. Estimaciones de las distribuciones posteriores [mediana e intervalos posteriores de probabilidad al 
95% (IPP)] de las odds ratio (OR) en al análisis multivariable para los ovinos positivos al test ELISA frente a 
C. burnetii en función de las características de rebaño y de municipio en explotaciones de Castilla y León en 
los años 2009-2012. NA = no aplicable. 
Tabla 19. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza al 95% (IC) de las odds ratio (OR) para los 
rebaños positivos al test ELISA frente a C. burnetii en rebaños bovinos (n=110) de la Comunidad de Madrid 
en 2009, empleando una interpretación sensible de los resultados serológicos.NA = no aplica. 
Tabla 20. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza (IC) al 95% de las odds ratio (OR) de los 
resultados positivos al ELISA para C. burnetii en bovinos de rebaños (n = 328) de Madrid en 2009, empleando 
una interpretación sensible de los resultados serológicos. Q = cuartil. 
Tabla 21. Estimaciones puntuales y errores estándar (ES) de los coeficientes de regresión (β), estimaciones 
puntuales e intervalos de confianza (IC) al 95% de las odds ratio ajustadas (OR) y valor p de la asociación 
entre los resultados positivos en el ELISA frente a C. burnetii y los factores epidemiológicos a nivel individual 
y de rebaño, estimados usando un modelo multivariable de regresión logística con datos procedentes de 
bovino de la Comunidad de Madrid en 2009, empleando una interpretación sensible de los resultados 
serológicos. 
Tabla 22. Número de rebaños de pequeños rumiantes incluidos en el estudio clasificados en función de la 





Tabla 23. Características a nivel individual de los animales incluidos en el estudio (n = 1340) de los que se 
dispuso información. 
Tabla 24. Resultados serológicos a nivel individual y de rebaño de los pequeños rumiantes procedentes de 
explotaciones de la Comunidad de Madrid muestreados durante en el año 2011 empleando la interpretación 
sensible del test ELISA. 95% IC: intervalo de confianza al 95%. NA = no aplicable. 
Tabla 25. Evolución de la proporción de pequeños rumiantes de la Comunidad de Madrid seropositivos en el 
test ELISA frente a C. burnetii en función de la edad de los mismos en la totalidad de individuos incluidos en 
el estudio (ovejas y cabras), empleando la interpretación sensible de los datos (en la que los animales dudosos 
en el test ELISA fueron considerados como reactores). 
Tabla 26. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza al 95% (IC) de las odds ratio (OR) para los 
rebaños positivos al test ELISA frente a C. burnetii en rebaños de pequeños rumiantes (n = 145) de la 
Comunidad de Madrid en 2011, empleando una interpretación sensible de los resultados serológicos. NA = 
no aplica. 
Tabla 27. Estimaciones puntuales e intervalos de confianza al 95% (IC) de las odds ratio (OR) para los 
pequeños rumiantes positivos al test ELISA frente a C. burnetii en rebaños de pequeños rumiantes (n = 145) 
de la Comunidad de Madrid en 2011, empleando una interpretación sensible de los resultados serológicos. 
NA = no aplica. 
 
  
 
 

